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La gripe aviar (GA) es una enfermedad vírica de declaración obligatoria a la 
Organización Mundial de Sanidad Animal (OIE), que en su forma más 
patógena puede provocar la muerte de las aves. Históricamente, fueron  las 
aves domésticas las que enfermaban de GA, sobre todo las Galliformes, muy 
susceptibles a los subtipos H5, H7 y H9 de los virus de GA (vGA). Son 
precisamente los subtipos H5 y H7 los que son de declaración obligatoria a la 
OIE. La razón se encuentra en su capacidad de mutar de su forma menos 
patogénica (causando gripe aviar de baja patogenicidad, GABP) a la 
altamente patógena (GAAP), lo que provoca mortalidades elevadas, pérdidas 
económicas, e incluso riesgo de zoonosis, ya que pueden saltar la barrera de 
especie causando incluso la muerte al hombre y a otros mamíferos. 
Por el contrario, en las aves silvestres, más concretamente en las acuáticas, 
se cree que la co-circulación continuada de los diferentes subtipos de vGA les 
permite alcanzar un equilibrio evolutivo de manera que rara vez manifiestan 
signos clínicos de la infección. En los últimos años, esta situación cambió 
drásticamente con la expansión del vGAAP H5N1. La circulación del vGAAP 
H5N1 durante más de 10 años en el sudeste asiático, favorecida y amplificada 
por una elevada densidad de producción y comercio avícola con baja o nula 
bioseguridad y un deficitario control sanitario, facilitó el contacto con las aves 
silvestres, que en ocasiones aún se agudizó más por unas determinadas 
condiciones climáticas propicias para la multiplicación del virus. La mortalidad 
masiva encontrada en mayo de 2005 en las aves acuáticas de un lago con 
gran abundancia en aves invernantes de China, el lago Qinghai, marcó un hito 
en la afección clínica con GA en aves silvestres en toda Eurasia. Unos meses 
después, entre julio y octubre de 2005, el virus llegaba a las puertas de 
Europa, arrasando las producciones de aves domésticas de Rusia y Rumanía. 
A partir de entonces, un hecho muy relevante constatado fue que en muchos 
países comenzaron a registrarse mortalidades en especies acuáticas silvestres 
sin implicación aparente de aves domésticas, un fenómeno muy destacable 
que indicaba la importancia de las aves silvestres en la epidemia de la 
enfermedad. El primer país en el que primero se registró fue Croacia pero a 
continuación  se repitió de forma sucesiva por varios países europeos durante 
el invierno y la primavera de 2006. 
España fue el último país de la Unión Europea en detectar el vGAAP H5N1 en 
la ola epidémica de 2005- 2006, con un solo caso puntual en el que se aisló el 




hallado muerto en la laguna de Salburúa, Álava, a finales de junio de 2006, 
fechas en las que el virus seguía circulando por Asia, Europa, e incluso África.  
Por lo que respecta a España, la estratégica situación geográfica de nuestro 
país, en el suroeste de la región Paleártica, la convierte en un cuartel de 
invernada, muy propicio para las aves acuáticas migratorias procedentes del 
Norte y Centro de Europa, aunque también constituya un lugar principal de 
paso para las aves que continúan hasta el Sahel y el África Subsahariana. 
Aproximadamente, España aloja a un millón y medio de aves acuáticas 
invernantes, siendo el 3er país europeo en abundancia de estas aves tras 
Rumanía y Bulgaria. Por esta razón, y ante el progresivo avance de la GAAP 
H5N1, en Europa se incrementaron los esfuerzos de vigilancia con el fin de 
detectar precozmente el virus, tanto en las aves domésticas como en las 
silvestres y evitar así las nefastas consecuencias de un brote epidémico. Los 
esfuerzos realizados sobre todo durante 2005-06 han experimentado cambios 
tanto en el número de muestras como en el diseño de los planes de vigilancia, 
en función de la proximidad geográfica de los brotes y de la percepción del 
riesgo.  
Esta Tesis pretende evaluar la distribución geográfica del riesgo de entrada de 
GAAP en España por aves acuáticas invernantes mediante el desarrollo de 
técnicas epidemiológicas. La finalidad consiste en aplicar los resultados de la 
evaluación de riesgo y mejorar los planes de vigilancia de GA en aves 
silvestres, de manera que se puedan optimizar los recursos, normalmente 
costosos, más eficazmente. Idealmente, se trataría de aumentar la 
sensibilidad del sistema de vigilancia para poder detectar los virus que 
circulan entre las aves acuáticas antes de que se den las condiciones 
adecuadas para que muten y afecten a las aves domésticas. También se 
podría incrementar la vigilancia en aquellas explotaciones de zonas con un 
posible mayor riesgo de contacto directo o indirecto, con aves silvestres 
acuáticas, de manera que si fuera posible, se redujeran los sacrificios en la 
avifauna doméstica por la aplicación temprana de una vacuna eficaz. Por 
ejemplo, el primer brote de GAAP (H7N7) en aves domésticas detectado en 
España el pasado octubre de 2009 en una granja de ponedoras en Almoguera, 
provincia de Guadalajara, aunque gestionado perfectamente a nivel de 
control, no pudo evitar el sacrificio de todo el efectivo de la granja. Si, tal 
como la investigación epidemiológica apunta, el origen de la presunta nueva 





un humedal situado a menos de 2 Km de la granja, la evaluación de riesgo 
debería detectar que esa zona es una zona de riesgo elevado de entrada.  
Esta enfermedad sigue constituyendo una de las de máxima prioridad para la 
FAO por lo que la alerta debe permanecer ya uqe el riesgo de aparición de 
brotes podría continuar. Por esta razón,  una vigilancia basada en el riesgo de 
ocurrencia de la enfermedad en nuestro país, es fundamental para señalar las 
zonas de mayor riesgo que permitan optimizar los recursos disponibles. 
La revisión bibliográfica que compone esta introducción pretende: 
- En primer lugar,  repasar los conceptos que caracterizan a la GA como 
enfermedad, su agente causal, los factores de riesgo que potencian la 
acción patógena del virus y las medidas “estándar” de prevención y 
control adoptadas por la Unión Europea y/o sugeridas por la 
comunidad veterinaria internacional.  
- En segundo lugar, revisar las técnicas epidemiológicas que permitan 
mejorar los planes de vigilancia frente a esta importante enfermedad 
así  como otras técnicas que sirvan para la estimación de algunos 
parámetros utilizados en los modelos.  
- Por último, se ha pretendido revisar la situación y las medidas de 
vigilancia y contingencia españolas en el contexto epidemiológico de 
riesgo frente a la GA. 
La revisión de la literatura científica que se ha realizado en esta Tesis y que 
ha sido plasmada en una extensa introducción, ha permitido recopilar los 
conocimientos científicos sobre la enfermedad, muchos de los cuales se han 
logrado en los últimos 10 años, y focalizarlos fundamentalmente con una 
perspectiva epidemiológica que permitiera realizar el abordaje que necesita 
esta Tesis para cubrir sus objetivos. El avance indudable experimentado en 
los últimos años en el conocimiento de esta enfermedad, junto con la 
minuciosa y profunda revisión de las bases de datos ornitológicas de nuestro 
país y la aplicación de herramientas epidemiológicas, han sido las bases sobre 
las que se ha edificado esta Tesis que pretende contribuir a la puesta en 
marcha de un procedimiento aplicable a una problemática concreta, como es 
la vigilancia de gripe aviar en aves acuáticas, al margen de procurar, en lo 
que se pueda, suscitar la curiosidad científica para la realización de futuros 




1.1. LA GRIPE AVIAR. ASPECTOS GENERALES DE LA 
ENFERMEDAD 
La Organización Mundial de Sanidad Animal (OIE) define a la gripe aviar (GA) 
de declaración obligatoria como una infección de las aves domésticas causado 
por cualquier virus Influenza A de los subtipos H5 ó H7, o por  cualquier virus 
de gripe aviar (vGA) con un índice de patogenicidad intravenoso superior a 
1,2 (o alternativamente que provoque al menos un 75% de mortalidad)(OIE, 
2009c). Los vGA de declaración obligatoria pueden ser de alta (GAAP) o baja 
(GABP) patogenicidad. 
La definición de la OIE está orientada a efectos del comercio internacional. Sin 
embargo, históricamente, los vGA han evolucionado con las aves silvestres 
por una co-circulación a lo largo de muchos años de manera que la infección 
con vGA no les causaba ninguna enfermedad, o ésta era imperceptible. 
Aunque la clasificación de GABP y GAAP es propia de las aves domésticas, se 
considera que los vGA que normalmente circulan en las aves silvestres son 
GABP, los cuales pueden mutar a la forma patogénica (GAAP) al dispersarse 
entre una población susceptible de aves domésticas (Garcia et al., 1996; 
Perdue et al., 1996). En esta Tesis se denomina GABP a los vGA que no 
provocan mortalidad entre las aves, sean de declaración obligatoria (subtipos 
H5 ó H7) o no (todos los demás subtipos). La GAAP es en esta Tesis la 
provocada por vGA de los subtipos H5 y H7 tal y como indica la definición de 
la OIE. Cuando mencionamos GA por sí sola,  nos referimos a los vGA que 
causan enfermedad notoria, es decir, a la GAAP. 
1.1.1. ANTECEDENTES HISTÓRICOS DE LA 
GRIPE AVIAR 
La GA se ha conocido históricamente con el nombre de “plaga aviar” o “peste 
aviar”. El italiano Perroncito la distinguió en 1878 del cólera aviar, otra 
enfermedad infecciosa que provocaba grandes mortalidades entre las aves 
domésticas, pero que era de origen bacteriano. Las citas sobre peste aviar 
hasta mediados del siglo XX pueden haberse referido también a la 
enfermedad de Newcastle, ya que aunque esta última fue distinguida de la GA 





que eran dos enfermedades diferentes (Suarez Fernandez, 2006). No 
obstante, el nombre de peste aviar se ha utilizado indistintamente para 
ambas enfermedades en ciertos países, como es el caso de España, donde la 
enfermedad de Newcastle fue referida como peste aviar durante los años 40 y 
50. En otros países europeos como en Gran Bretaña, con presencia de ambas 
enfermedades, el diagnóstico diferencial se llevaba a cabo principalmente 
mediante la inoculación de palomas, las cuales eran consideradas resistentes 
a la GA pero no a la enfermedad de Newcastle (Alexander, 1986). Este 
problema se solventaría definitivamente con el aislamiento de cada virus por 
separado. La plaga aviar pasó a llamarse GAAP para diferenciarla de la 
enfermedad de Newcastle en 1981 en el primer simposio sobre GA (Lupiani 
and Reddy, 2009). 
El estudio del virus de la gripe se vio impulsado sobre todo a consecuencia de 
las pandemias que afectaron a la población humana. Durante el siglo XX hubo 
tres grandes pandemias causadas por virus de gripe: la de 1918 (la mal 
llamada gripe “española”, H1N1), durante la cual se estima que murieron 
entre 50-100 millones de personas; la de 1957 (gripe asiática, H5N2), con 
una estimación de 70.000 muertes; y la de 1968 (gripe de Hong Kong, 
H3N2), con 40.000. La de 1977 (gripe rusa) fue una re-emergencia del H1N1. 
La preocupación por averiguar el origen de las pandemias llevó a la 
Organización Mundial de la Salud a motivar el estudio de la ecología de los 
virus gripe en animales a finales de los años 50(Alexander, 1986). No fue sino 
hasta el 2005 cuando se pudo demostrar que el virus que causó la pandemia 
de 1918 era en realidad un virus aviar adaptado a humanos, a diferencia de 
los causantes de las otras dos pandemias, que resultaron de la reordenación 
genética entre un virus humano y un virus animal (Taubenberger et al., 
2005). El apodo de “española” se debió a que España fue de los primeros 
países en declarar la enfermedad y no estaba sujeta a las restricciones de 
censura en su declaración en la que se hallaban los países que participaron en 
la Primera Guerra Mundial (Pérez-Breña, 2006). 
Aunque el primer virus de la gripe A (al que pertenecen los vGA) fue aislado 
en 1931 en cerdos y en 1933 en humanos, el mayor avance en los estudios 
de GA se produjo a partir de la década de los 70, cuando se obtuvieron 
numerosos aislamientos del virus de la gripe en las aves en estudios que sin 





(Alexander, 1986). También fue entonces cuando se impulsó la investigación 
sistemática de gripe en aves silvestres (Alexander, 2000).  
Entre los virus de GA que han causado infección en humanos, se encuentran 
los siguientes: 
- H7N7: en 1959 (EEUU), 1996 (Inglaterra), 2003 (Holanda). 
- H7N3: en 2004 (Canadá) 
- H5N1: en 1997 (Hong Kong), 2003 (Hong Kong), 2004 (Vietnam y 
Tailandia), 2005, 2006, 2007, 2008 
- H9N2: en 1999 (Hong Kong) 
Aunque el H9 ha causado enfermedad en humanos, no ha llegado a provocar 
muertes como es el caso de los H5 y H7, razón por la cual se vigilan y 
controlan estos dos subtipos en las aves, siendo de declaración obligatoria a 
la OIE. 
En un principio solo eran de declaración obligatoria los virus H5 y H7 de 
GAAP. La clasificación de los virus de gripe aviar (vGA) en AP o BP solo 
afectaba a las aves domésticas, únicas susceptibles, en principio, de padecer 
la enfermedad. El primer brote de AP afectó a gallinas en Escocia, y fue 
causado por un H5 en 1959. En la Tabla 1 (modificada de Alexander, 2007), 
se resumen los brotes primarios de GAAP que han afectado históricamente a 
las aves domésticas. Todos ocurrieron en pavos y gallinas con la excepción de 
uno en avestruces. En aves silvestres, solo se había aislado vGAAP (H5N3) de 
Sterna hirundo (Charrán ártico) en 1961 en Sudáfrica. El vGAAP H5N1 ha sido 
el primero en afectar a  una gran variedad de especies, incluyendo la mayoría 
de las domésticas y muchas silvestres.  
Desde que se descubrió que al menos 3 ó 4 de las epizootias de AP tenían su 
origen en virus de baja o media patogenicidad que habían mutado (EEUU 
1983, Méjico 1994, Italia 1999, Holanda 2003), se incluyeron también a los 
vGABP H5 y H7 en la declaración obligatoria. Se ha elaborado una tabla (Tabla 
2) modificada a partir de la revisión de Capua y Alexander (2004) de los 
brotes mundiales de GA de declaración obligatoria desde 1994, donde se 
incluyen los vGABP que no se ha considerado en la tabla anterior. Se incluyen 





obligatoria, pero están ampliamente distribuidos, continúan circulando y han 
causado enfermedad leve en humanos. 
Tabla 1.-Brotes primarios de gripe aviar de alta patogenicidad (GAAP) en aves 
domésticas (Alexander, 2007) 
Subtipo 
Año Lugar Hospedador 
H5N1 
1959 Escocia Gallinas 
H5N1 1991 Inglaterra Pavos 
H5N1 1997 Hong Kong Gallinas 
H5N1 2005-2006 Eurasia y África Gallinas 
H5N2 1983 Pennsylvania, EEUU Gallinas 
H5N2 1994 Mexico Gallinas 
H5N2 1997 Italia Gallinas 
H5N2 2004 Texas, EEUU Gallinas 
H5N2 2004 Sudáfrica Avestruces 
H5N8 1983 Irlanda Pavos 
H5N9 1966 Ontario, Canada Pavos 
H7N1 1999 Italia Pavos 
H7N3 1963 Inglaterra Pavos 
H7N3 1992 Victoria, Australia Gallinas 
H7N3 1994 Queensland, Australia Gallinas 
H7N3 1994 Pakistan Gallinas 
H7N3 2002 Chile Gallinas 
H7N3 2004 British Columbia,  Canada Gallinas 
H7N4 1997 NSW Gallinas 
H7N7 1976 Victoria, Australia Gallinas 
H7N7 1979 Alemania Gallinas 
H7N7 1979 Inglaterra Pavos 
H7N7 1985 Victoria, Australia Gallinas 

























Mexico  GABP a GAAP Gallináceas 1 
1995‐
1996 
Zimbabwe GABP Avestruces 2 
1997‐
1998 
Italia  GABP  Traspatio 1, 3 
1999  Bélgica  GABP Gallinas 1 
2000  Guatemala GAAP Gallináceas 1 
H5N2 
2001  El Salvador GAAP Gallináceas 1 
2002  Francia  GABP 3 
2004  EEUU (Texas) GABP a GAAP Gallinas 1 
2004  Taiwan  GABP Gallinas y broiler 1 
2005  Japón  GABP 3 
2005  Sudáfrica  GAAP Avestruces  3 
H5N7  2003  Dinamarca GABP 3 




Italia  GABP a GAAP Gallinas, avestruces, pavos.. 1 










Pakistan  GABP y GAAP Poultry 1 
2000  Emiratos Arabes  GAAP Falco peregrinus 1 
2002  Chile  GABP a GAAP Broiler y pavo 1 
2002  Holanda  GABP 3 
2002‐
2003 
Italia  GABP Pavos 1 
2004  Canada (British Columbia)  GAAP Broiler 1 
H7N7 
1998  Irlanda  GABP Pavos y broilers 1 
1998  UK (N.Irlanda)  GABP Pavos y broilers 1 
2001  Alemania  GABP Traspatio, broiler, pato, pavo y ganso 1 
2003  Holanda, Bélgica y Alemania  GAAP Gallináceas 1 




Italia  GABP Gallinas 1 
1995  Sudáfrica  GABP Avestruces 1 
1995‐
1998 
Alemania  GABP Patos, gallinas y pavos 1 
1995‐96  EEUU  GABP Pavos 1 
1996  Korea  GABP Gallinas 1 
1997  Irlanda  GABP Faisanes 1 
1998‐
2003 
Oriente Próximo   GABP Gallinas 1 
2000  China y Hong Kong  GABP Gallinas, codornices 5 









1.1.2. DISTRIBUCIÓN ESPACIO-TEMPORAL Y 
BIOLÓGICA DE LA GRIPE AVIAR 
La GAAP H5N1 se ha extendido de una manera sin precedentes en la historia 
de esta enfermedad. Con su epicentro en el sudeste asiático, el vGAAP H5N1 
lleva  circulando desde el año 1996. Tras cerca de 10 años de intensa 
circulación por los países del sudeste asiático, en 2005 ocurrió un hecho muy 
significativo en la expansión de esta enfermedad, que fue la mortalidad 
masiva de aves acuáticas silvestres causada por el vGAAP H5N1. Ocurrió en el 
lago más grande de China, el lago Qinghai, situado al noroeste del país, que 
con sus cerca de 6000 km2 de superficie constituye uno de los mayores 
enclaves, en extensión y abundancia de aves de aves acuáticas invernantes. 
Tras el desastre biológico del lago Qinghai, en Mayo de 2005 en donde se 
estima que la población mundial de gansos de la especie Anser indicus mermó 
en un 10% (Chen et al., 2005; Liu et al., 2005), el vGAAP H5N1 apareció 
progresivamente desde esta fecha y durante 2006 en Rusia, Kazajstán, 
Mongolia, y países de Europa, Oriente Medio y África (Figura 1 y Figura 2). 
 
Figura 1. Distribución acumulada de los brotes de GAAP H5N1 hasta el primer semestre 
de 2005, antes del salto intercontinental. En rojo los brotes producidos entre Ene-Jun 







Figura 2. Evolución de los brotes de GAAP H5N1. Distribución acumulada hasta finales 
de 2006, señalando los últimos brotes de este año (primer mapa); y hasta finales de 






Se piensa queuna importante área de concentración y parada de aves 
migratorias en las Tierras Bajas de Siberia Occidental (West Siberian 
Lowlands, WSL, en inglés) jugó un importante rol  en la dispersión de GAAP 
H5N1 desde Asia hasta Europa (Gilbert et al., 2006b). En el WSL se mezclan y 
concentran, a finales del verano, numerosas aves de diferentes especies 
procedentes de diferentes rutas migratorias para posteriormente migrar por 
sus respectivas rutas a los sitios de invernada correspondientes (Figura 3). Se 
cree que la bajada brusca de las temperaturas en verano de 2005, adelantó la 
migración de invernada de las aves acuáticas del Paleártico, que bajaron 
desde estas áreas hacia Europa buscando temperaturas más cálidas, 
difundiendo el vGAAP H5N1 en Eurasia.  
 
Figura 3. Área de parada en las tierras bajas occidentales de Siberia, confluencia de 
rutas migratorias (Gilbert et al., 2006b) 
Los últimos avances en análisis filogeográficos realizados en las aves 
acuáticas silvestres, indican que la  diversidad genética de vGA no depende 
tanto de la especie como del tiempo y lugar del muestreo (Chen and Holmes, 
2009), por lo que resulta de especial interés detectar los factores que 
intervienen en la dinámica de estas aves (principalmente, su comportamiento 
gregario, la tendencia a congregarse en lugares determinados para la cría, 
muda o para alimentarse; y su comportamiento migratorio) así como su 





El comportamiento migratorio de las aves silvestres, expresado en el cuadro 
referente a su ciclo biológico (Figura 4), incluye movimientos de largo 
recorrido anuales que tienen lugar en primavera y otoño, cuando los cambios 
de temperatura modifican la disponibilidad de alimento lo que las empuja a 
buscar su sustento en otras latitudes (Alerstam and Lindström, 1990).  
Ene Feb Mar Abr Mayo Jun Jul Ago Sept Oct Nov Dic 
 Migración primaveral       
   Reproducción y cría      
      Maduración y muda     
       Migración otoñal 
Invernada       Invernada 
 
Figura 4. Ciclo biológico aves acuáticas migratorias (Gilbert et al., 2006b) 
La migración de primavera está compuesta fundamentalmente por parejas 
cuyo objetivo es llegar a las zonas de cría, y en el hemisferio Norte tiene un 
sentido SÆN. Esta migración es más corta que la otoñal, quizá debido a la 
competencia por los mejores sitios de reproducción, o por el hecho de que la 
otoñal está compuesta no solo por parejas sino también por juveniles nacidos 
durante la época reproductiva, cuya capacidad de vuelo es menor por lo que 
se producen más paradas y durante mayores periodos de tiempo a lo largo 
del trayecto (Gilbert et al., 2006b).  
La migración de otoño tiene en el hemisferio Norte un sentido NÆS (en 
Europa, NEÆSO). La dirección de estos movimientos coincidió con la oleada 
de brotes de GAAP H5N1 en 2005-06 y con la aparente disminución de la 
prevalencia de GA a medida que las aves avanzaban en su recorrido 
migratorio (Wallensten et al., 2005; Munster et al., 2007).  
Existen determinadas áreas de concentración, como la WSL mencionada 
anteriormente, en la que los adultos con sus crías provenientes de diferentes 
sitios de reproducción mudan el plumaje de sus alas y las crías maduran en 
juveniles antes de emprender la migración otoñal. La estancia puede durar 
hasta un mes durante el cual no realizan vuelos, por lo que se favorece la 
mezcla de especies, individuos y edades de diferentes rutas de migración 
(Gilbert et al., 2008a). Los humedales son las áreas preferentes que utilizan 





migración y las paradas intermedias (stop-overs), en las cuales recargan 
energías para proseguir su viaje, para alimentarse o descansar del viaje. El 
tiempo y número de paradas dependerá de varios factores pero sobre todo de 
cada especie de ave. 
La limitada transmisión genética que se ha observado entre las poblaciones de 
aves  americanas y europeas (Makarova et al., 1999; Liu et al., 2004; 
Wallensten et al., 2005; Wahlgren et al., 2008) podría guardar relación con 
una rutas migratoria compartida entre los dos continentes la cual posibilitaría 
el intercambio genético.  
Parece ser que la evolución de los diferentes linajes de gripe A, que ha podido 
observarse en las aves silvestres, ha estado marcada por la separación 
oceánica, de manera que las cepas americanas son diferentes de las 
euroasiáticas, pero también por la frecuencia de aparición de los diferentes 
subtipos de GA que son diferentes en determinados órdenes de aves (von 
Hoyningen-Huene and Scholtissek, 1983; Donis et al., 1989; Schafer et al., 
1993).  
Las principales diferencias intercontinentales son: 
- En N. América se ha encontrado una tasa de ocurrencia cíclica en el 
aislamiento de vGA de aves silvestres, con picos de prevalencia 
anuales o bianuales en ánades silvestres (Sharp et al., 1993; Krauss et 
al., 2004), así como una relación inversa entre prevalencia en ánades 
y en aves costeras. Sin embargo, en gaviotas y charranes, estudiados 
en menor proporción que las anátidas, solo se han encontrado 
prevalencias elevadas, las cuales alcanzan su máximo en primavera 
(Stallknecht, 1997). 
- En Europa, las mayores prevalencias de GA en anátidas se han 
observado en otoño (Munster et al., 2007), aunque también puede 
existir una prevalencia elevada en primavera. Los únicos positivos a 
GA que se encontraron en el estudio europeo de Munster y cols. 
(2007) entre charranes y gaviotas, presentaron bajas prevalencias 
pero ampliamente distribuidas en las zonas de cría (N. Europa).  
En cualquier caso, los picos máximos de prevalencia se alcanzan en primavera 





facilitando el intercambio vírico. Mientras que la prevalencia elevada de otoño 
podría explicarse por la presencia de juveniles (por las menores posibilidades 
de haber desarrollado anticuerpos ante una exposición previa), existen dos 
teorías para explicar los picos primaverales:  
1. La supervivencia de los virus en las áreas de reproducción de Alaska y 
Siberia, donde las aves pasan la primavera, de manera que las aves se 
re-infectan allí; y  
2. El mantenimiento de los virus en la población aviar pero a un nivel de 
prevalencia tan bajo que resulta difícil detectar su presencia (Krauss et 
al., 2004).  
En cuanto a la variedad y frecuencia de subtipos de GA en los diferentes 
órdenes de aves, un estudio  sobre la ecología del virus de gripe A en 
diferentes especies observó que, de las 55 combinaciones de HA/NA 
identificadas en un estudio, las más frecuentes fueron el H4N6, H7N7 y H6N2 
(Munster et al., 2007). Las diferencias en la distribución de subtipos y la 
prevalencia en función de la especie son las siguientes: 
- En Anseriformes se han aislado vGA de todos los subtipos que se 
conocen, mientras que en Charadriiformes se han aislado 10 subtipos 
diferentes. 
- Mayor prevalencia en anátidas de superficie que en las buceadoras, 
siendo el Anas platyrhynchos la especie con mayor prevalencia y 
variedad de subtipos  
- El subtipo H6 es el más detectado entre todas las aves silvestres 
- Distribución heterogénea de subtipos en anátidas en Europa, mientras 
que en N. América parecen predominar los H3 y H6 (Kawaoka, 1988) 
- Predominancia de H9, H13, H16 en gaviotas y charranes, que parecen 
ser específicos de estas especies (Fouchier y cols., 2005; Kawaoka y 
cols., 1988; Stallknecht, 1997). 
1.1.3. ETIOLOGÍA, PATOGENIA Y DIAGNÓSTICO 
1.1.3.1. ETIOLOGÍA 
La GA está causada por virus de la familia de los Orthomyxoviridae 
pertenecientes al género Influenza. Existen tres tipos de virus gripales dentro 





aves, es decir, son los que engloban a los causantes de la GA. La estructura 
de los virus de la GA (Influenzavirus tipo A) consiste en una envuelta lipídica 
con 2 glicoproteínas de superficie, la hemaglutinina (H) y la neuraminidasa 
(N). Éstas clasifican a los virus de la GA: existen 16 tipos de H, H1-H16, y 9 
tipos de N, N1-N9. El genoma lo forma un ácido ribonucleico (ARN) de 8 
segmentos que facilita la variabilidad antigénica de estos virus, ya que tanto 
la H como la N pueden sufrir mutaciones puntuales (“antigenic drift”) o 
recombinaciones genéticas (“antigenic shifts”), dando lugar a nuevos subtipos 
al reorganizarse en coinfecciones (Figura 5). Un ejemplo de recombinación 
genética se evidenció a partir de secuencias de H5 (GABP H5N2 en pato de 
Dinamarca) y secuencias de N7 (GAAP H7N7 de Holanda) que recombinaron 
en GABP H5N7 en patos de caza en Dinamarca en 2003 (Bragstad et al., 
2006; Bragstad et al., 2007). 
La importancia de la H y la N  no es sólo la de clasificar los distintos subtipos, 
sino que además, la H es la proteína necesaria para que el virus se adhiera a 
los receptores de ácido siálico de la superficie celular del hospedador, 
permitiendo su entrada en las células, y la N es la proteína necesaria para que 
los viriones que se han multiplicado en la célula hospedadora, sean liberados 
y puedan así colonizar nuevas células.  
La H constituye un principal componente en las vacunas actuales, puesto que 
es muy antigénica generando anticuerpos neutralizantes en el hospedador. La 
N también genera anticuerpos neutralizantes pero en menor medida, siendo 
utilizada sobre todo en tratamientos antivíricos que inhiben su función.  
Además de estas dos importantes proteínas, existe una tercera proteína en la 
membrana, la proteína M2, que actúa como canal iónico manteniendo el pH 
del virión y facilitando el desencapsulamiento en el momento de la replicación 
en el interior de la célula hospedadora. Es específica de los virus de gripe tipo 
A. Los tratamientos antivíricos también inhiben su función. Por último, las 
responsables de la replicación y transcripción del ARN viral son 3 proteínas 
polimerasas (PA, PB1 y PB2) y la nucleoproteína NP. Como consecuencia de la 
multiplicación vírica en la célula del hospedador, aparecen en ésta las 
proteínas víricas NS1 y NS2, de importancia para diferenciar a los individuos 




















Figura 5. Estructura de los virus de gripe A 
El virus debe recurrir a una serie de mecanismos para sobrevivir y 
perpetuarse: 
- Mutación y recombinación genéticas 
Es el mecanismo por excelencia de supervivencia de los virus de gripe. Los 8 
segmentos de su ARN fragmentado le permiten mutar y recombinar 
fácilmente, encontrándose siempre en continuo cambio. Se han observado 
cambios genéticos al cambiar de GABP a GAAP tras un tiempo de circulación 
prolongado entre aves domésticas, aunque se desconoce el mecanismo 
exacto; tras presión vacunal; o por la combinación de dos subtipos del mismo 
o diferente tipo de hospedador que le ha permitido colonizar nuevos 
hospedadores. Este último produce la emergencia de “nuevos” virus, cuyo 
análisis genético puede revelar orígenes de diversos virus, como el de la gripe 
porcina, el de la GA y el de la gripe humana, como ha ocurrido con la nueva 
variante humana H1N1.  
Tan solo hay dos excepciones evidentes al cambio genético tan frenético de 
los virus: 1) la de las aves acuáticas silvestres, a las que los vGABP se han 
adaptado tras años de evolución conjunta y en los que se ha visto una 
reducida tasa de mutación (Webster et al., 1992); y 2) la del vGAAP H5N1, 
que lleva más de 10 años circulando, y del que existen diferentes genotipos 
que se diferencian geográficamente, algo inusual para un vGAAP, cuya 
variación les proporciona una inestabilidad que les podrá inducir a no 
perpetuarse si matan a su hospedador. El seguimiento genético de la cepa 





está en constante cambio, contrariamente a lo que, en principio, se creía que 
ocurría (Salzberg et al., 2007; Monne et al., 2008).  
Los vGAAP entran y salen rápidamente de los hospedadores que conlonizan 
(mecanismo conocido como “rápido dentro.rápido fuera”) , ya que necesitan 
llegar r rápidamente a un nuevo susceptible pero también salir rápidamente 
de el, puesto que causan tanta letalidad que puede ser fatal para su 
hospedador. Sin embargo, experimentalmente se ha observado que los 
vGAAP se transmiten peor que los vGABP, posiblemente debido a que con los 
vGAAP la infección es tan rápida que no da tiempo a excretar virus durante 
periodos prolongados (Alexander, 2007), y por tanto, puede no facilitar la 
transmisión. 
En cuanto al salto de la barrera de especie, no es frecuente que se produzca  
aunque existe algún caso. Por ejemplo se han visto virus de gripe A del 
subtipo H1N1 que pueden pasar de cerdos a humanos y viceversa (OIE, 
2009d; ProMED, 2010). En sentido contrario, de aves a mamíferos, contamos 
con los numerosos ejemplos del vGAAP H5N1, desde primates a carnívoros. 
Sin embargo, aunque se pueda producir transmisión e incluso clínica, al ser 
hospedadores aberrantes de esos tipos de virus, actúan como fondo de saco o 
como “punta del iceberg” de una situación descontrolada en el hospedador 
natural, las aves. 
1.1.3.2.  PATOGENIA Y SINTOMATOLOGÍA DE LA 
GRIPE AVIAR 
Como su nombre indica, las aves son los principales hospedadores de la GA. 
Las aves domésticas son hospedadores naturales de la GA, en los que puede 
manifestarse como una enfermedad de alta (GAAP) o de baja patogenicidad 
(GABP). La diferencia entre la sintomatología causada por los vGABP y por los 
vGAAP se explica por el sitio de unión a los receptores celulares de la 
hemaglutinina precursora (HA0), la cual necesita la acción de las proteasas 
del hospedador para ser funcional y para que las partículas víricas sean 
infecciosas (Rott, 1992). En los vGABP, la HA0 presenta una arginina en el 
sitio de unión y otra en la posición -4, lo que restringe sus sitios de unión a 
células del hospedador en las cuales sus proteasas son enzimas tipo tripsina, 
se encuentran en las células epiteliales del tracto respiratorio y digestivo. Los 





el sitio de unión de la HA0, lo que les permite unirse a proteasas de múltiples 
tipos, de manera que pueden dañar a células muy diversas, entre las que se 
encuentran las células endoteliales desde las que se facilita su diseminación 
por el organismo del ave generando una enfermedad sistémica aguda y la 
muerte (Rott, 1992; Cardona et al., 2009b). Se cree que los vGAAP se 
originan a partir de mutaciones de vGABP H5 y H7 que ocurren en los 
hospedadores domésticos (Garcia et al., 1996; Perdue et al., 1996), aunque 
también se cree que hay más de un mecanismo implicado en este cambio. 
Aún se desconoce a partir de qué momento o por qué razones muta un vGABP 
en un vGAAP, o si pueden existir vGABP H5 y H7 “benignos” que no tengan la 
potencialidad de mutar en vGAAP, estando actualmente esto en estudio 
gracias a los avances en secuenciación genética (Webster and Krauss, in 
press). 
Las aves infectadas excretan virus por los tractos respiratorio y/o intestinal. El 
vGAAP H5N1 presenta la singularidad frente a otros subtipos, tanto de AP 
como de BP, de excretarse en mayor cantidad y durante más tiempo por el 
tracto respiratorio superior más que por vía cloacal particularmente en las 
anátidas (Kishida et al., 2005; Pantin-Jackwood and Swayne, 2007; 
Keawcharoen et al., 2008). Sin embargo, típicamente la infección con vGA 
produce excreción intestinal y en aves silvestres que murieron a consecuencia 
de la inoculación experimental de vGAAP H5N1, se encontraron cantidades 
elevadas de virus tanto en heces como en secreciones orofaríngeas (Brown 
and Stallknecht, 2008). Por esta razón, se recomienda el muestreo con 
hisopos traqueales si el objetivo es la detección de GAAP H5N1 en aves vivas 
asintomáticas; y los hisopos tanto cloacales como traqueales en las aves 
halladas muertas. Aunque se ha visto que la excreción de H5 en anátidas 
puede durar hasta 17 días post-infección (Hulse-Post et al., 2005), el pico 
máximo de excreción en las mismas se produce a los 2-4 días post-infección 
(Spackman et al., 2002; Jeong et al., 2009), lo cual es de importancia para el 
diagnóstico. 
El impacto infectivo de la GA depende del grado de virulencia de la cepa 
vírica, y de la edad, especie y estado inmune del ave (Alexander et al., 1978; 






A las aves domésticas (productoras de alimento: gallinas, pollos, pavos, 
patos, gansos, cinegéticas como codornices, faisanes, etc-, ratites como 
emúes y avestruces-, y otras como palomas, pollos de guinea, etc) se las 
considera muy susceptibles a la infección de GA, ya que bajas dosis de virus 
son suficientes para generar infección, replicación y excreción víricas.  
El impacto clínico depende de si la infección se debe a un vGABP o a un 
vGAAP. En el primer caso, pueden ser asintomáticos o causar una afección 
respiratoria leve que puede exacerbarse con otras infecciones o con 
condiciones ambientales favorables pudiendo provocar incluso la muerte 
(Alexander, 2008). La infección con vGAAP, como su nombre indica, provoca 
sintomatología severa en la mayoría de las especies. En las Anseriformes se 
observan distintos grados de infección según la especie, la cepa y la edad, 
siendo más susceptibles a la afección clínica los juveniles. En la mayoría de 
las ocasiones son asintomáticos y portadores, siendo capaces de excretar 
virus hasta 17 días post-infección (Swayne, 2000; Elbers et al., 2005; Hulse-
Post et al., 2005; Swayne and Pantin-Jackwood, 2006; Swayne, 2007). En 
Asia, los patos y gansos domésticos han tenido un importante rol dispersor de 
GAAP H5N1 por su cualidad de portador asintomático frecuente (Hulse-Post et 
al., 2005; Gilbert et al., 2006a; Songserm et al., 2006). 
La sintomatología está asociada a la replicación masiva del virus en los 
tejidos. Los síntomas típicos de GAAP, además de la mortalidad, son 
disminución del crecimiento y de la puesta, edemas y sintomatología 
nerviosa. Las gallinas, pollos y pavos son las aves domésticas que más se 
afectan clínicamente, pudiendo cursar con un cuadro tan severo que no 
presenten síntomas excepto la mortalidad, que puede llegar a ser del 100%, 
independientemente de su edad, en un corto espacio de tiempo (Wood et al., 
1985). La afección clínica tan severa que padecen las galliformes y los pavos 
hace suponer que son en realidad hospedadores aberrantes de los vGA. 
Casi todos los países productores de pavos han tenido problemas de GA, 
principalmente con GABP (EEUU desde 1964; Canadá desde 1963; Gran 
Bretaña, episodios esporádicos desde 1963; Italia 1999). 
Las aves silvestres que mayoritariamente se infectan con vGA son las 
acuáticas, especialmente de los órdenes Anseriformes y Charadriiformes, a las 





común encontrar infecciones simultáneas con diferentes subtipos de vGA. En 
aves de estas órdenes se han aislado con más frecuencia, en mayor variedad 
y con una amplia distribución geográfica, los vGABP hasta ahora conocidos, es 
decir, todas las H y todas las N y en el mayor número de combinaciones 
posibles.  
El vGA se ha aislado al menos de 105 especies de aves silvestres 
pertenecientes a 26 familias distintas y 12 órdenes (Stallknecht y Brown, 
2008), pero se cree, por la gran variedad de especies implicadas, que la lista 
de hospedadores aviares susceptibles puede ser mucho mayor (Alexander, 
2007).  
Las aves acuáticas infectadas con vGABP excretan elevadas cantidades de 
virus con las heces y durante periodos de tiempo prolongados (Webster et al., 
2007). Sin embargo, en infecciones de GAAP H5N1 se ha observado una 
elevada excreción respiratoria, mayor que la intestinal (Hulse-Post et al., 
2005). 
Solo se han visto dos vGAAP en aves silvestres que provocaran 
sintomatología, el H5N3 en charranes en Sudáfrica en 1961 que cursó con 
elevada mortalidad (Becker, 1966) y el H5N1, en el que la sintomatología ha 
sido muy variada desde que comenzara a afectar a las aves silvestres en 
2002, con un cuadro variable entre subclínico o asintomático hasta síntomas 
nerviosos y mortalidad.  
El neurotropismo es la característica predominante del vGAAP H5N1 en aves 
silvestres. Otro sitio preferencial es el páncreas aunque también se detecta el 
virus en las glándulas adrenales, riñones, hígado y corazón (Perkins and 
Swayne, 2003; Keawcharoen et al., 2008; Brojer et al., 2009). Los sitios de 
replicación son compatibles con las lesiones histológicas, las más 
predominantes se presentan en el cerebro (encefalitis no supurativa con 
degeneración neuronal), y en el páncreas (necrosis e inflamación), si bien 
también se ha observado congestión y edema en el pulmón (Artois et al., 
2009). Estas lesiones se corresponden con síntomas neurológicos con parexia, 
parálisis, temblores, opistótono, y cabezadas así como movimientos de 
cabeza en círculos (Ellis et al., 2004).  
Las observaciones de campo del vGAAP H5N1 suelen referirse a la mortalidad 





principalmente anátidas. Más de 6000 muertes de aves silvestres fueron 
atribuidas a este virus entre 2006 y 2008 (Artois et al., 2009), cifra 
probablemente subestimada ya que solo tenían en cuenta las declaraciones 
oficiales a la OIE (OIE, 2006-2008).  
El estudio experimentalmás significativo fue el desarrollado por Keawcharoen 
y cols (2008), en el que inocularon 46 anátidas de 6 especies distintas 
incluidas en la lista de riesgo elaborada por la EFSA (2006) (Figura 6).  
En general, se estima que el tiempo desde la exposición al vGAAP H5N1 hasta 
el cese de excreción es probable que sea < 3 semanas en las aves silvestres 
(Boyce et al., 2009). Sin embargo, tanto en campo como experimentalmente, 
se ha observado una gran variabilidad individual en la respuesta a la infección 
entre las anátidas (Brown and Stallknecht, 2008; Keawcharoen et al., 2008). 
Aún así ambas observaciones han permitido esbozar una clasificación que 
podría orientar futuros esfuerzos de vigilancia, al distinguir entre las especies 
que podrían actuar como reservorios y las que podrían actuar como 
centinelas.  
   
Aythya ferina 
(Porrón común), C, R 
Aythya fuligula 
(Porrón moñudo), C 
Anas platyrhynchos 
(Ánade real o azulón), 
R 






(Ánade friso), R 
Figura 6.Especies de anátidas de la lista de riesgo de la EFSA (2006) en las que 
recientemente se ha investigado la dinámica de la GAAP H5N1, señalando aquellas 






Dicha clasificación se resumen en: 
- Posibles reservorios:  
o Anas platyrhynchos. Se ha observado en individuos de esta 
especie, la excreción de virus sin sintomatología aparente entre 
17 y 21 días  experimentalmente (Hulse-Post et al., 2005; 
Keawcharoen et al., 2008) y entre 3-8 días en campo (Latorre-
Margalef et al., 2009). También se han detectado positivos sin 
sintomatología en enero de 2009 durante la vigilancia frente a 
GA en Alemania (Artois et al., 2009).  
o Ayhtya ferina y Aythya fuligula. Aunque estudios 
experimentales (Keawcharoen et al., 2008; Brojer et al., 2009) 
apoyados en la observación clínica durante los brotes de vGAAP 
H5N1 en Europa las sitúan como las especies más susceptibles 
clínicamente, y por tanto candidatas a ser centinela, se han 
encontrado positivos en ejemplares aparentemente sanos de 
Aythya ferina mediante el programa de vigilancia de GA en 
Suiza en febrero de 2008 (Artois et al., 2009). 
Tanto las Aythyas como los Anas platyrhynchos excretaron por la vía 
orofaríngea cantidades elevadas de virus (valores máximos de 15-20 
40-CT del valor de ARN)  y durante mayor tiempo (hasta 21 días) en el 
experimento de Keawcharoen y cols. (2008), más que el resto  de las 
especies, que excretaban en bastante menor medida (valores máximos 
del valor de ARN 40-CT <10, duración entre 7-14 días).  
o Anas strepera. Fueron asintomáticas en el experimento de 
Keawcharoen y cols. (2008) aunque histológicamente se 
detectaron lesiones cerebrales y excretaron menor cantidad de 
virus y durante menor tiempo que las Aythyas o el Anas 
platyrhynchos. 
o Gansos. Se ha observado recuperación de la infección en 
algunos individuos, sin embargo la cantidad de virus excretado 
en estas ocasiones es menor que en aquellos que no se 
recuperan (Brown and Stallknecht, 2008). 
- Posibles centinelas: 
o Orden Anseriformes: Anátidas que se encontraron muertas 





 Cygnus sp. (cisnes). Fue la especie centinela por 
excelencia en los brotes europeos (OIE, 2006-2008). 
Experimentalmente, mostraron mayor susceptibilidad a 
la infección y sintomatología severa y muerte en 
comparación con ganso (Brown et al., 2008a).  
 Anser indicus. Un 10% de la población mundial de esta 
especie disminuyó cuando se afectaron en China a 
finales de 2005 (Munster et al., 2006). 
 Aythya fuligula. Fue la especie más afectada 
clínicamente en el experimento de Keawcharoen y cols. 
(2008). Las aves de la especie Aythya ferina también se 
afectaron clínicamente. Ambas especies sin embargo 
presentaron variabilidad individual: mientras unos 
animales morían al 4º día post- infección, otros se 
recuperaban al 7º-8º días post-infección. 
 Otras especies de hábitat acuático que se han 
encontrado muertas en Europa y en las que se ha 
aislado el vGAAP H5N1son  las contempladas en el 
Anexo 2.3. 
La variabilidad de respuesta individual entre aves de la misma especie podría 
explicarse por la exposición previa a  otros vGABP homólogos (misma H, 
diferente N) y heterólogos (diferentes H y N) frente a los que hayan 
desarrollado inmunidad (Fereidouni et al., 2009). 
En cuanto a las aves terrestres, se ha investigado el posible papel que puedan 
representar en la epidemiología de la GA como “puente” o contacto indirecto 
entre aves portadoras o reservorios silvestres y las aves domésticas. Desde 
2002, el vGAAP H5N1 se ha aislado de aves silvestres terrestres en Asia, 
donde la enfermedad es endémica. Sin embargo hay que tener en cuenta que 
en los casos en los que la tasa de transmisión es muy baja, el contacto 
efectivo (número de nuevos infectados a partir de un individuo infectado por 
unidad de tiempo) no ocurre con frecuencia.  
El vGA ha afectado ocasionalmente a hospedadores no aviares (cerdos, 
gatos, perros, personas) cuando la circulación viral es muy elevada, a 





infectados.  Se trata de hospedadores accidentales y aberrantes, en los que 
no suele perpetuarse el virus y si se replica, la tasa de excreción es muy baja 
(Cardona et al., 2009b). En el caso de las personas, además de la ingestión 
de productos aviares crudos, se han barajado como vías posibles de 
transmisión el contacto con secreciones respiratorias, heces, o sangre de aves 
infectadas así como el desplumado, por ejemplo en mataderos (Mumford et 
al., 2007). Aunque se ha aislado virus de numerosos órganos, solo se ha 
encontrado replicación en los pulmones. La respuesta inflamatoria sistémica 
viene dada por la unión preferencial de los vGA a los receptores α-2,3 de los 
neumocitos del tracto respiratorio inferior y a una respuesta de citoquinas 
muy intensa. Las personas y los cerdos pueden ejercer de “coctelera”, es 
decir que en ellos se pueden recombinar los subtipos de virus aviares, del 
cerdo y de humanos para generar un nuevo subtipo. 
1.1.3.3. DIAGNÓSTICO DE LA GRIPE AVIAR 
El diagnóstico de GA debe ser laboratorial para distinguirlo de otras 
enfermedades que provoquen trastornos respiratorios, digestivos o 
neurológicos. En la Unión Europea, los Laboratorios de Referencia han 
colaborado para definir y recomendar los protocolos de uso en los países 
miembros (Slomka et al., 2007a; Slomka et al., 2007b). Las muestras que 
suelen analizarse en dichos laboratorios para establecer el diagnóstico de GA 
son suero, heces o hisopos cloacales, hisopos traqueales, contenido intestinal 
y vísceras, sobre las cuales se establecen las siguientes pruebas diagnósticas: 
1. Serología y tipado del virus aislado con anticuerpos específicos: en 
aves domésticas, primero se lleva a cabo un cribado en suero, por 
pruebas de inmunodifusión en gel de agar (AGID) o por ELISA. Los 
anticuerpos específicos se detectan aproximadamente a los 7 días 
después de la infección. Aquéllos que resulten positivos a la influenza 
tipo A son enviados al laboratorio de referencia nacional donde se 
realiza la prueba de inhibición de la hemaglutinación/neuraminidasa 
para establecer el subtipo, usando sueros anti-H y anti-N de pollos 
policlonales frente a una batería de virus de gripe. En la Unión Europea 
recomiendan el uso de dos anti-H5 y dos anti-H7 con diferentes N para 
eliminar la posible interferencia de la inhibición de la hemaglutinina 
con los anticuerpos anti-N (Zambon, 2001). La inhibición de la 





diferenciar aves vacunadas de infectadas (sistema DIVA). Como 
métodos de subtipado rápido se recurre a la RT-PCR y RRT-PCR, 
adaptadas a la detección específica de los subtipos H5 y H7 (Spackman 
et al., 2002; Aguero et al., 2007). La laboriosidad de las pruebas 
serológicas y el requerimiento de serotecas y reactores para poder 
diferenciar anticuerpos específicos de especie es una de las razones 
por las que el cribado en aves silvestres se comience directamente con 
la presencia de antígeno por PCR. 
2. Detección del antígeno: Una vez confirmada la presencia de H5 ó H7, 
se analizan muestras traqueales o cloacales de aves vivas o éstas y 
vísceras de aves muertas, para la detección de virus. En primer lugar 
se hace un cribado por RT-PCR genérica en tiempo real (RRT-PCR) 
mediante un sistema de alta capacidad. Si el resultado es positivo, se 
aplica una RRT-PCR específica de H (H5), y otro RT-PCR para la 
detección de la N (N1). Los resultados son comparables al aislamiento 
viral. La RRT-PCR se basa en sondas fluorogénicas hidrolizables tipo 
“Taq-Man” para la detección y permite como ventaja combinarse con la 
extracción robótica de ARN de manera que se pueden analizar un gran 
volumen de muestras (Aguero et al., 2007). 
3. Aislamiento y caracterización del virus mediante inoculación en huevo 
embrionado (detallado en los manuales de diagnóstico de la OIE y las 
directrices de la Unión Europea): Se inocula la muestra en huevos para 
estudiar el índice de patogenicidad intravenoso (IVPI) y se observa la 
actividad  hemoaglutinante en el líquido alantoideo. Para averiguar el 
IVPI, los pollos son examinados en intervalos de 24 horas durante 10 
días, y puntuados entre 0-3 en proporción a los signos clínicos 
(0=normal, 1=enfermo, normalmente con solo un signo clínico, 
2=muy enfermo, normalmente con más de un signo clínico; 3= 
muerte). El IVPI es la media por cada observación y por ave. Si el IVPI 
>1,2 se caracteriza al virus como altamente patógeno. 
4. Secuenciación: Las técnicas moleculares permiten distinguir y clasificar 
a los GAAP de manera que cuando los virus tengan IVPI<1,2 o causen 
<75% de mortalidad en pollitos de 4-8 semanas, los nucleótidos deben 
de ser secuenciados para determinar si presentan múltiples 
aminoácidos en el sitio de unión al receptor celular de la HA0, en cuyo 





PCR, para la que existen múltiples kits comerciales y secuenciadores 
automáticos. 
La investigación en diagnóstico de aves silvestres centra sus esfuerzos 
actualmente en hacer el muestreo en el medio ambiente, aprovechando la 
persistencia de algunos vGA en el medio acuático .Se trata de evitar la 
manipulación de distintas aves silvestres para la recolección de muestras 
cloacales y/o traqueales (Pannwitz et al., 2009). 
1.1.4. MEDIDAS PREVENTIVAS Y DE CONTROL 
La identificación de factores de riesgo permite desarrollar planes preventivos 
para tratar de limitar el impacto de una incursión infectiva. Tanto las medidas 
preventivas como de control y erradicación, tratan de limitar este impacto, 
que puede ser económico, zoonótico o ambiental. La dispersión no solo 
conlleva un mayor número de aves afectadas sino que se aumentan las 
posibilidades de modificación genética del virus (pudiendo aparecer cepas más 
patógenas).  
En la Unión Europea, la prevención y el control de la GA están regulados por 
la Directiva 2005/94/CE. Mientras que el control o el uso de vacunas, de 
momento, se aplican únicamente a las aves domésticas o cautivas, los 
objetivos de la vigilancia para la detección precoz alcanzan a éstas y a las 
aves silvestres. 
1.1.4.1. VIGILANCIA DE LA GRIPE AVIAR  
La vigilancia epidemiológica consiste en un “método de observación de la 
evolución espacio-temporal y de la aparición de procesos patológicos basado 
en registros que permiten seguir de forma continuada el estado de salud o los 
factores de riesgo de una población definida, para poder adoptar las medidas 
sanitarias adecuadas” (traducido de (Toma et al., 1999)). Es decir, se 
recolectan y analizan muestras bajo un diseño que permita, con el menor 
coste posible, detectar precozmente al virus, de modo que se prevenga la 
instauración y posterior diseminación de la enfermedad, o de modo que se 
averigüe cuánta enfermedad hay y por dónde está distribuida, para 
posteriormente poder controlarla. Para tal fin, es conveniente que el diseño de 





muestreados, lo cual puede ser optimizado gracias a los modelos 
epidemiológicos. 
La vigilancia de GA en la Unión Europea solo era obligatoria en aves 
domésticas, y a partir del año 2006 se reguló la vigilancia en aves silvestres 
mediante la Decisión de la Comisión 2006/101/CE. 
1.1.4.1.1.  Vigilancia en aves domésticas 
Los programas de vigilancia en la Unión Europea en aves domésticas están 
regulados por la Decisión de la Comisión 2004/450/CE, modificada por la 
Decisión de la Comisión 2007/268/CE. En ellas se establecen los objetivos, el 
diseño estratificado del muestreo (por explotación y por ave) en función del 
riesgo de cada tipo productivo y de la estación de producción. También 
incluye el tamaño mínimo a muestrear. La vigilancia de GA en aves 
domésticas tiene como objetivo establecer la detección de vGA H5 y H7. 
Normalmente, los vGAAP son reconocidos por la sintomatología aguda que 
presentan, es decir, se detectan por vigilancia pasiva. En este caso es de 
primordial importancia un rápido diagnóstico clínico que sea declarado a las 
autoridades veterinarias para que se impongan las medidas ante sospecha de 
un brote lo más precozmente posible. Es el periodo de mayor riesgo para la 
propagación de la enfermedad. Es importante señalar que, en España, ante el 
único brote que ha experimentado la industria avícola en octubre de 2009 
(GAAP H7N7), el tiempo entre aparición de signos clínicos y declaración de 
sospecha fue de unos 4-5 días (MARM, comunicación personal). 
La vigilancia activa se establece sobre todo para detectar vGABP, donde los 
signos clínicos pueden pasar más desapercibidos, pero también para 
monitorizar a aves que puedan ser asintomáticas como les ocurre con 
frecuencia a los patos, o para detectar precozmente la infección si se trata de 
una explotación en la que se puedan producir contactos, directos o indirectos, 
con aves acuáticas silvestres. En la Unión Europea, la Decisión de la Comisión 
2006/437/CE, establece el muestreo, tipo de muestras, cómo enviar las 
muestras y las pruebas diagnósticas a realizar: 
a) serológicas: ELISA e inmunodifusión en gel de agar;  
b) subtipado: inhibición de la hemaglutinación para H5/H7;  





1.1.4.1.2.  Vigilancia en aves silvestres 
En la fauna silvestre no se sabe exactamente el número de individuos totales 
de la población sobre la que se ejerce el muestreo, pero se diferencia también 
entre vigilancia activa y pasiva, de manera que en la pasiva los animales son 
hallados muertos, mientras que en la activa, se muestrea un número de aves 
vivas en zonas específicas. Aunque la vigilancia pasiva en epidemiología 
puede componerse también de aves vivas (Thrushfield, 2005), mantenemos 
dicha nomenclatura para facilitar la revisión. 
La vigilancia en aves silvestres no se instauró de manera obligatoria en la 
Unión Europea hasta el año 2006 (Decisión de la Comisión 2006/101/CE), 
cuando la cepa asiática del H5N1 había alcanzado el continente europeo. Era 
la primera vez que un vGAAP se transmitía eficazmente entre la avifauna 
silvestre causando patología, por lo tanto, a la hora de diseñar un plan de 
vigilancia, existían grandes lagunas informativas respecto a la dinámica de la 
infección (susceptibilidad, viremia, excreción, inmunología, etc) en las 
diferentes especies de aves silvestres. 
El objetivo de la vigilancia en aves silvestres es determinar el riesgo de 
transmisión de vGABP y vGAAP a las aves domésticas (Decisión de la 
Comisión 2007/268/CE). Para ello, la Comisión señala tres subobjetivos: 1- la 
detección precoz del vGAAP H5N1; 2- una vez detectado, incrementar la 
vigilancia para determinar el rol en la dispersión de cada posible especie 
transmisora, y 3- seguimiento de la circulación de vGABP H5 y H7. 
Las especies a muestrear fueron específicándonse a lo largo de los años. 
Hasta 2005, se recomendaba muestrear un 70% de acuáticas, 20% de 
marinas y 10% de otras (Decisión de la Comisión 2005/464/CE), mientras 
que en 2006 ya se establecía la preferencia al muestreo de 15 especies de 
mayor riesgo de introducción de la GA (Decisión de la Comisión 
2005/726/CE), lista posteriormente ampliada tras las recomendaciones 
extraídas de la evaluación de riesgo cualitativa de la EFSA  (EFSA, 2006), que 
sin embargo no tenían en cuenta las características particulares de cada país 
miembro. A partir de 2006, la vigilancia en aves silvestres se hizo obligatoria 
en la Unión Europea (Decisión de la Comisión 2006/101/CE), lo que aumentó 





percepción del riesgo, por lo que se incrementó notablemente el número de 
muestras recogidas por vigilancia pasiva. 
La Decisión de la Comisión 2007/268/CE incluía finalmente recomendaciones 
acerca del diseño del muestro respecto a la época del año más propicia para 
muestrear, la selección de especies de mayor riesgo y de áreas de mayor 
riesgo, pero no acerca del tamaño de la muestra. Así, se incluía la selección 
de especies que cumpliesen los siguientes requisitos:  
- Que fueran acuáticas (principalmente Anseriformes) 
- Que compartiesen hábitat con las acuáticas (Ciconiiformes, 
Charadriiformes, etc)  
- Aquéllas en las que se hubiesen aislado virus de gripe 
- Que fueran gregarias 
- Que se localizaran en zonas de concentración 
- Que se localizaran en zonas por las que fuera probable el paso de aves 
migratorias provenientes de zonas infectadas. 
La vigilancia pasiva adquirió una gran importancia en la detección precoz de la 
GA en aves silvestres en la Unión Europea.  
La elaboración de recomendaciones sobre el tamaño de la muestra para una 
vigilancia pasiva requiere la cuantificación de la mortalidad total y estacional 
de las aves silvestres, lo cual es generalmente un dato desconocido. Además, 
el número de muestras que debe ser tomado en un plan de vigilancia pasiva 
es difícil de prever porque depende en gran medida del grado de participación 
ciudadana en la recogida y envío de muestras, que dependerá a su vez de la 
percepción pública del riesgo existente. Por esta razón, los países de la Unión 
Europea decidieron el número de aves silvestres que debían ser muestreadas 
en función de las evaluaciones de riesgo específicas y propias de cada país.  
1.1.4.2. FACTORES DE RIESGO Y BIOSEGURIDAD FRENTE A 
LA GRIPE AVIAR 
Las medidas de bioseguridad constituyen las medidas de prevención más 
importantes para frenar la expansión de los vGA, al procurar evitar que las 





continuación se exponen los principales factores de riesgo que se pretenden 
reducir mediante la aplicación o el refuerzo de medidas de bioseguridad. 
1.1.4.2.1.  Contacto entre aves silvestres y domésticas 
El contacto entre los sistemas de producción al aire libre con aves silvestres 
infectadas constituye uno de los factores de riesgo más relevantes para la 
entrada de GA en una zona previamente libre. Alexander (2007) destaca 4 
hechos que evidencian la primoinfección de aves domésticas a partir de 
vGABP de aves silvestres: 
1. Se han aislado vGABP más frecuentemente en aves domésticas 
expuestas a aves silvestres;  
2. Se han aislado los mismos virus al mismo tiempo en aves domésticas y 
silvestres;  
3. En áreas de mayor riesgo los brotes de gripe parecen ser estacionales 
coincidiendo con los movimientos migratorios;  
4. Hay mayor prevalencia en las zonas atravesadas por las rutas 
migratorias de las aves acuáticas silvestres. 
Las Decisiones 2005/726/CE y 2005/734/CE establecen unos factores de 
riesgo para la introducción y dispersión de la GA basados en la posibilidad de 
contacto con aves migratorias que pudieran estar infectadas y en la densidad 
de explotaciones de aves domésticas para extremar las medidas de 
bioseguridad en aquellas explotaciones en las que se encuentren presentes 
estos factores. La Decisión 2005/734/CE establece medidas como la  
exclusión y contención para evitar el contacto directo o indirecto entre aves 
silvestres y domésticas, o para garantizar la separación de patos y gansos 
domésticos de otras aves de corral. 
Entre los factores de riesgo de introducción, se encuentran: 
- la ubicación : 
o cercana a un habitat acuático con aves silvestres  
o en una zona abundante en aves acuáticas silvestres  
o en una franja por la que pasan aves migratorias procedentes de 





- la producción e infraestructura: aquellas aves mantenidas al aire libre 
o en las que no se pueda evitar el contacto entre aves silvestres y 
domésticas.  
Ambas Decisiones se basan en las experiencias que se han ido adquiriendo 
sobre la GA: 
a) una de las principales causas de la todavía incontrolada epidemia de 
GAAP H5N1 en Asia (Sims et al., 2005; Kim et al., 2009) es y ha sido 
su dispersión silenciosa con portadores asintomáticos como los patos, 
que además pueden contactar más frecuentemente con sus 
congéneres silvestres y que suelen criarse en sistemas productivos en 
extensivo. 
b) El contacto entre aves silvestres y domésticas ha sido muy estudiado 
en Vietnam y Tailandia, donde la ocurrencia de brotes de vGAAP H5N1 
se ha asociado significativamente a la proximidad de las explotaciones 
a cultivos de arroz en los que pueden coincidir pastando ánades 
silvestres y patos domésticos (Gilbert et al., 2007; Pfeiffer et al., 
2007). 
En función de los resultados de la evaluación de riesgo de entrada o 
dispersión, se pueden incrementar las medidas de bioseguridad de manera 
que las aves silvestres no tengan acceso al alimento y bebida de las aves 
domésticas, o confinando a las aves expuestas, como las de producción en 
extensivo (Brown et al., 2007a). Una alternativa al confinamiento es la 
vacunación. 
1.1.4.2.2.  Transferencia mecánica de heces infectadas 
La transferencia mecánica de heces infectadas constituye la mayor amenaza 
de dispersión de los vGA, ya que pueden encontrarse en concentraciones de 
hasta 107 partículas/gramo y sobrevivir más de 44 días (Utterback, 1984 en 
Alexander, 2007). Si bien puede ocurrir por fómites o por agua de bebida o 
comida contaminadas, la principal vía de transmisión de este factor de riesgo 
es antropogénica (Alexander, 2007). Así se demostró en el caso de los brotes 
de Italia 1999-2000, en el que en áreas de alta densidad existían contactos 
frecuentes entre granjas debido al uso compartido de camiones de pienso, 





1.1.4.2.3.  Elevada concentración de aves productivas 
º Explotaciones productivas 
Existen multitud de ejemplos de un mayor riesgo de dispersión y también de 
mutación en zonas de elevada densidad avícola: por ejemplo, en Italia 1999-
2000 (H7N1) (Mannelli et al., 2006); en EEUU 2002 (GABP H7N2) (Elvinger et 
al., 2007); en Canada 2004 (GAAP H7N3) (Pasick et al., 2007); y en Holanda 
2003 (GAAP H7N7) (Boender et al., 2007a). 
El aumento de la producción de carne de pollos y patos en China estimada en 
7 veces desde 1985 a 2005, se ha barajado como factor de riesgo tanto para 
la aparición como para la posterior dispersión del vGAAP H5N1 por Asia 
(Gilbert et al., 2007). En la Figura 7 se representa la densidad mundial de 
pollos (a), pavos (b) y patos (c). La mayor concentración productiva, sobre 
todo de patos, se encuentra en China y el sudeste asiático. China produce el 
66% y el 93% de la carne mundial de pato y ganso respectivamente, la cual 
representa un 30% del total de carne avícola de China (Pincel, 2008). En 
Europa, los países más importantes en producción de pato, también líderes 
mundiales, son Francia, Ucrania y Hungría. Ucrania y Hungría también 
encabezan la lista de productores mundiales de ganso junto con China, Egipto 









 Figura 7. Densidad mundial de gallinas (a), pavos (b) y patos (c) (FAO, 2005) 
º Mercados de aves vivas 
Los mercados de aves vivas han resultado ser uno de los mayores factores de 
riesgo (Cardona et al., 2009a). En 1986, en EEUU se aislaron más de 650 vGA 
en un mercado de aves vivas, el 80% de los cuales eran vGABP H5N2, 
instaurándose a partir de entonces la vigilancia en este tipo de mercados 
(Senne et al., 1992). En la epidemia del vGAAP H5N1 en Asia este factor ha 
tenido un rol principal en la dispersión del virus por Asia (Kung et al., 2007), 
principalmente los mercados húmedos de ciertos países asiáticos, donde se 
mezclan un gran número de aves de diferentes especies favoreciéndose la 
transmisión del virus (Webster and Hulse, 2004). Hay que recordar que en 
muchas zonas del sudeste asiático, la ausencia de refrigeración en el 









Los mataderos son zonas de concentración de aves por lo que podrían tener 
un rol en la dispersión de la infección, sobre todo si algunas de las aves son 
asintomáticas como ocurre con los patos (Harder et al., 2009). En Tailandia, 
se han identificado los mataderos como factores de riesgo asociados a la 
agrupación espacio-temporal de casos de vGAAP H5N1 en gallináceas (Tiensin 
et al., 2009). 
1.1.4.2.4.  Ingestión de carne contaminada  
El acceso de las aves domésticas a la carne o los productos aviares 
(fundamentalmente vísceras) contaminados, puede dar lugar a brotes de GA. 
Recientemente se han vivido dos episodios de este tipo en Europa con el 
vGAAP H5N1:  
a) En 2007 se detectó un brote de vGAAP H5N1 en una granja de pavos 
en Inglaterra. La secuenciación genética permitió relacionar la cepa 
con un 99% de homología con  cepas circulantes en aves acuáticas 
domésticas de Hungría (Irvine et al., 2007). La investigación 
epidemiológica determinó que los pavos habían tenido acceso a los 
desperdicios de una sala de despiece adyacente en la que gran parte 
de la carne procesada era de origen húngaro.  
b) En Alemania, también en 2007, hubo al menos 3 brotes que ocurrieron 
a partir de la alimentación de gallinas de traspatio con carne de pato 
congelada en la que se detectó el virus posteriormente, ya que no se 
percibieron síntomas de enfermedad mientras vivieron (Harder et al., 
2009). 
1.1.4.2.5.  Movimientos comerciales legales e ilegales 
El movimiento comercial de aves domésticas y sus productos es un factor de 
riesgo reconocido como vía de entrada y dispersión de GA (Webster, 1998; 
Alexander, 2000), fundamentalmente el movimiento ilegal por la evidente 
falta de control sanitario sobre esta vía. 
El riesgo de transmisión de los diferentes productos comerciales varía en 





en ese medio (van den Berg, 2009), aparte de las características propias del 
virus y del hospedador.  
El comercio de aves vivas es la vía más rápida de dispersión de la GA 
particularmente si son asintomáticas (como ocurre la mayoría de las veces 
con patos y gansos), aunque también plantean un riesgo las que estén en 
periodo de incubación, o las que hayan sido vacunadas con vacuna viva. En 
algunos países de Asia, como Vietnam, la demanda de pollo es tan alta que se 
cree que hasta el 70% del comercio ilegal de pollos proveniente de China no 
es detectado por las autoridades públicas (Quan, 2005). Por otra parte, el 
comercio de aves exóticas, fundamentalmente psitácidas procedentes de 
zonas tropicales, constituye un evidente riesgo sanitario para lo cual existen 
centros de cuarentena en zonas de llegada internacional. Aún así, se detectó 
en octubre de 2005 el contagio de varias psitácidas en el centro de 
cuarentena del aeropuerto de Heathrow (Londres) a partir de Passeriformes 
(de las familias Sturnidae y Timaliidae) criadas en cautividad procedentes de 
Taiwán infectadas con vGAAP H5N1 (Dudley, 2006). También en un 
aeropuerto en Bélgica en 2004, se confiscaron 2 águilas montañeras 
(Spizaetus nipalensis) ilegalmente introducidas desde Tailandia como equipaje 
de mano de un pasajero que resultaron positivas a VGAAP H5N1. Los 
movimientos de aves de cetrería también han constituido un riesgo para 
países árabes donde gozan de gran popularidad (Lierz et al., 2007). Existe un 
extenso mercado ilegal en países asiáticos con el movimiento de gallos de 
pelea que ha contribuido a dispersar el vGAAP H5N1 (ProMED, 2005). 
Otros posibles productos de importación son habitualmente sometidos a 
tratamientos térmicos que inactivarían a los posibles vGA.  
1.1.4.3. VACUNACIÓN FRENTE A LA GRIPE AVIAR 
Las vacunas de GA cuando son administradas y seleccionadas correctamente 
pueden disminuir la gravedad de los signos clínicos y evitar la muerte, reducir 
la cantidad y duración de la excreción vírica, y aumentar la resistencia del 
hospedador a la infección de manera que se necesite más dosis vírica para 
una infección efectiva (Alexander, 2007); sin embargo, no impiden la entrada 
del virus y su replicación, por lo que su uso debe ir acompañado de otras 





Durante muchos años no se recomendó el uso de vacunas frente a la GA en 
aves domésticas por si dificultaba el diagnóstico de los vGAAP, ya que se 
usaban vacunas inactivadas homólogas. Estas vacunas dieron lugar a 
situaciones endémicas en Mexico (1994-95) donde se usó vacuna inactivada 
frente a la GAAP H5N2, y en Pakistan (1995) con vacuna inactivada frente a 
GAAP H7N3, países en los que 10 años más tarde del comienzo del uso de la 
vacuna, se siguen aislando virus de esos mismos subtipos (vGABP en el caso 
de Mexico y vGAAP en Pakistan) (Lee et al., 2004; Naeem and Siddique, 
2006). 
Para poder diferenciar animales infectados de los vacunados, se desarrollaron 
tests de diagnóstico DIVA con vacunas inactivadas heterólogas, con una N 
diferente pero la misma H que el virus campo. Por ejemplo, en Italia se usó 
vacuna inactivada H7N2 para controlar los brotes de H7N3  en 2000 y 2002 
(Capua et al., 2002; Capua et al., 2004). 
En la Unión Europea, se recomendó la vacunación profiláctica en zonas de alto 
riesgo de contraer la enfermedad para aumentar la resistencia del hospedador 
frente al virus. Es el caso de Holanda o Francia (Decisiones de la Comisión 
2006/147/CE y 2006/148/CE) o de los zoológicos  de 16 países (Austria, 
Bélgica, Rep. Checa, Alemania, Dinamarca, Estonia, España, Francia, Hungría, 
Irlanda, Italia, Letonia, Países Bajos, Portugal, Suecia y Reino Unido) situados 
en zonas de riesgo donde las aves cautivas, en ocasiones de gran valor, 
pudieran contactar directa o indirectamente con aves silvestres que pudieran 
estar infectadas. Entre ellas se encuentran:  
• “Nobilis Influenza” (Intervet): una con H5N2 y otra con H7N1  
• “Poulvac Flufend” (Fort Dodge): una monovalente H5N3 RG para patos 
y aves de zoo, y otra bivalente H5N9-H7N1. 
1.1.5. HIPÓTESIS SOBRE LA INFECCIÓN EN 
AVES SILVESTRES 
Los factores de riesgo para la transmisión de gripe en las aves silvestres han 
sido mucho menos investigados que en las aves domésticas, pero la 
emergencia de la cepa asiática del vGAAP H5N1 ha facilitado la generación de 
una gran cantidad de información sobre multitud de especies en multitud de 





uno de los objetivos más perseguidos en la investigación de los factores de 
riesgo en aves silvestres (Pfeiffer, 2007; Globig et al., 2009; Henning et al., 
2009; Tiensin et al., 2009). La transmisión en aves silvestres también está 
siendo investigada molecularmente mediante el análisis filogenético de los 
aislados, pero la ausencia de información sobre la dinámica de la infección en 
cada una de las especies acuáticas identificadas como de alto riesgo en la 
Unión Europea sigue siendo la mayor restricción de los análisis de riesgo 
cuantitativos de entrada de GA por aves silvestres (EFSA, 2008). 
Los 3 factores que determinan la transmisión de GA entre las aves silvestres 
son:  
1) La excreción del virus en cantidad suficiente durante un periodo de 
tiempo determinado;  
2) la supervivencia del virus en el medio ambiente; y  
3) la dosis infectiva necesaria para producir infección (Brown and 
Stallknecht, 2008).  
Los puntos 1) y 3) dependen en gran medida de la variabilidad tanto entre 
especies como a nivel individual. 
1.1.5.1. HÁBITAT ACUÁTICO 
º Comportamiento de las aves acuáticas 
El gregarismo de muchas de las especies pertenecientes a los órdenes 
Anseriformes y Charadriiformes, tanto entre diferentes especies como entre 
individuos de la misma especie, favorece el intercambio vírico en su hábitat 
preferente en el que la concentración de aves asegura una población 
susceptible continuada para que el virus siga propagándose. 
º Transmisión   
La ingestión de agua con suficiente cantidad de virus parece el factor de 
riesgo más probable para la mayor prevalencia de GA en aves acuáticas 
(Widjaja et al., 2004). Por un lado, está demostrado que las aves silvestres 
acuáticas excretan cantidades considerables de vGABP en las heces pudiendo 
contaminar el medio acuático que ocupan, como se ha evidenciado al obtener 





acuáticas (Hinshaw et al., 1978). Por otro lado, el virus puede persistir en 
determinadas condiciones en un hábitat acuático como se comprobó cuando 
se aisló ácido nucleico de vGAAP H5N1 en un extenso humedal, zona de cría 
de aves acuáticas en Siberia, durante años sucesivos en los que aparecían 
aves infectadas en ese lugar (Kishida et al., 2005; Pantin-Jackwood and 
Swayne, 2007). 
º Supervivencia del virus en el hábitat acuático   
Los virus permanecen infecciosos durante periodos prolongados en la 
superficie acuática (Stallknecht et al., 1990; Brown et al., 2007a), 
disminuyendo su supervivencia en condiciones de pH ácido, y temperatura o 
salinidad elevadas (Brown et al., 2007c; Stallknecht and Brown, 2009a). La 
identificación de ácido nucleico de vGA en aguas heladas de Siberia, zona de 
reproducción para las aves acuáticas migratorias, permitió conjeturar acerca 
de la importancia de las bajas temperaturas en la perpetuación de los virus en 
este medio de manera que las aves se re-infectaran a la primavera siguiente 
(Zhang et al., 2006). 
La persistencia en el agua de los vGA ha sido revisada recientemente 
(Stallknecht and Brown, 2009b). Los vGA que son muy variables 
biológicamente, de manera que su persistencia en el medio ambiente 
comprende un elevado rango de posibilidades. Basándonos en los 
experimentos de Brown y cols. (2009) y Stallknecht (1990) con 12 vGABP 
(H1-H12) y su evolución en el tiempo, se ha visto que los vGA pueden 
permanecer infectivos cuando existen bajas temperaturas, pH básicos y 
salinidades medianas, tal como se especifica en la Tabla 3. 
Tabla 3. Condiciones de supervivencia del vGA en agua  
(datos de Brown y Stallknecht, 2009) 
Temperatura (ºC) Días 
0 >30 (agua de lago) 
4 > 70 
<17 > 35 
22 4 (agua de lago) 
28  
pH Días 
Básico (7.2-8.3) > 35 
Salinidad Días 
Dulce o salobre  









En la Figura 8 se muestra un mapa con las principales áreas húmedas de 
Europa (de (Gilbert et al., 2006b). Aquellos humedales situados más al norte, 
registran temperaturas más bajas, lo que favorece la persistencia del virus.  
 
Figura 8. Principales humedales de Europa (azul oscuro); en azul claro, aguas saladas 
(Gilbert y cols., 2006) 
Recientemente se ha evaluado la influencia de determinados factores 
ambientales asociados a los humedales, como las características de area 
forestal, mixosalinidad del agua, area de estancia de aves invernantes 
(características definidas en los humedales con categoría “RAMSAR”) cuya 
presencia se ha demostrado que puede estar relacionada con la ocurrencia de 
brotes de vGAAP H5N1 en Europa (Iglesias et al., in press-b).  
1.1.5.2. CARÁCTER MIGRATORIO/MOVIMIENTOS DE LAS 
AVES ACUÁTICAS Y CICLO BIOLÓGICO 
El carácter migratorio de las aves acuáticas silvestres se ha relacionado con la 
particular distribución de la prevalencia de GA, ya que se ha observado, como 
ya hemos comentado, una estrecha asociación tanto espacial como temporal 
asociada a los movimientos de las aves como a su ciclo biológico (Stallknecht 
and Brown, 2007).  
Los movimientos pueden ser de corto o de largo recorrido, y varían según la 





estación o el clima. Así, el viento principalmente, pero también la nubosidad 
que determina la visibilidad, la temperatura y la presión atmosférica pueden 
variar los movimientos de un ave. Las estrategias migratorias de larga 
distancia varían pudiendo producirse paradas más o menos numerosas o más 
o menos largas. Los movimientos de las aves se registran mediante el 
procedimiento del anillamiento y la recuperación de dichas anillas 
identificativas. Existen también otros métodos más costosos como el 
seguimiento por radar.  
Las diferentes rutas migratorias de largo recorrido para las aves acuáticas 
aparece en la Figura 9, en la que también se representa la distribución de 
brotes de GAAP H5N1 en Agosto de 2005 (FAO, 2005). La dispersión de GAAP 
H5N1 en 2006 dentro del continente europeo está también asociada a los 
movimientos migratorios de corta distancia. 
Las migraciones anuales como vía de dispersión de GA han sido motivo de 
controversia puesto que se cree que un ave infectada puede estar debilitada 
como para resistir un esfuerzo tan grande como los movimientos a larga 
distancia. Sin embargo, es muy probable que esto dependa de la especie de 
ave y de cómo interacciona con el virus. Por ejemplo, se ha demostrado que 
cisnes infectados con GABP presentaron una alteración de su función digestiva 
que les obligaba a parar más veces durante su trayecto (van Gils et al., 
2007), mientras que ánades reales migratorios infectados con GABP 
disminuyeron su masa corporal sin afectarse su capacidad migratoria 





Figura 9. Rutas migratorias de las aves acuáticas y representación de los brotes de GAAP 
H5N1 a finales de 2005 (FAO, 2005) 
En cuanto al ciclo biológico, como ya se ha comentado, se ha observado que 
los juveniles, al no tener la memoria inmune desarrollada, son más 
susceptibles a la infección, por lo que una dinámica poblacional en la que 
exista un reemplazamiento elevado de juveniles va a propiciar la transmisión. 
Las zonas y temporadas con elevada presencia de juveniles, como las áreas 
de muda, exhiben una mayor prevalencia de infección (Hinshaw, 1986 
(2003)). Además, la muda, junto con la cría, conllevan un estrés asociado que 
puede debilitar el sistema inmune de las aves, aumentando el riesgo de 
transmisión de la infección (Weber and Stilianakis, 2007). 
1.1.5.3. INGESTIÓN DE CARNE INFECTADA 
Solo las aves de presa (Falconiiformes y Strigiformes) por sus hábitos 
carnívoros se han podido contagiar por la ingestión de carne de aves 
infectadas o sus productos. En cualquier caso, no es un factor de riesgo para 
la dispersión de la gripe puesto que aunque las aves silvestres se puedan 
infectar, excretan virus en cantidades demasiado pequeñas para perpetuar la 
infección. Se ha observado que cuando la excreción es elevada se ha visto 






1.1.5.4. EL CLIMA Y USOS DE LA TIERRA 
El clima puede afectar a las migraciones de las aves, a la transmisión del virus 
y a la supervivencia del virus en el medio ambiente. Dada la naturaleza 
cambiante de los virus de gripe, es muy probable que sigan co-evolucionando 
con las aves y se adapten a las diferentes condiciones climáticas para poder 
seguir transmitiéndose.  
La hipótesis de entrada del vGAAP H5N1 en Europa occidental, se asoció a las 
olas de frío que obligaron movimientos inusuales de las aves en busca de 
condiciones más benignas, como ocurrió en Enero de 2006 (Gilbert et al., 
2008a). En Asia, sin embargo, los brotes de GA se han relacionado con la 
intensificación en el uso agrícola de la tierra (cultivo de arroz) que ha 
proporcionado una fuente de alimento tanto para patos domésticos en 
semilibertad (“free-range”) como para ánades silvestres (Gilbert et al., 2007; 
Pfeiffer et al., 2007). En concreto, se observó que había relación entre el nº 
de brotes y  el aumento en el número de cultivos anuales y también  se ha 
relacionado la temporalidad de los brotes con el aumento de la producción en 







1.2. TÉCNICAS PARA LA EVALUACIÓN DEL RIESGO 
DE ENFERMEDADES INFECCIOSAS: APLICACIONES 
PARA LA GRIPE AVIAR 
Una evaluación de riesgo es un procedimiento epidemiológico que nos permite 
anticiparnos ante la ocurrencia de un evento, al estructurar e identificar los 
puntos críticos de una serie de sucesos y conocer la probabilidad de su 
ocurrencia. Sin embargo, para que el resultado sea lo más preciso y certero 
posible, es necesario que la información usada durante la elaboración del 
mismo sea amplia, precisa y reciente. Con estas premisas, la evaluación de 
riesgo resultaría ser un método objetivo y justificable. 
La evaluación de riesgo es una de las 4 fases de las que consta un análisis de 
riesgo según el Código Sanitario para los Animales Terrestres (OIE, 2009a). 
Este Código se ha desarrollado  para aceptar o rechazar la importación de 
animales o sus productos en función del riesgo de enfermedad que conlleven, 
que es el que debe ser evaluado. Hay que tener en cuenta que la EFSA 
elaboró una evaluación del riesgo que desarrolló para la entrada por aves 
silvestres, realizándola cuando existía un riesgo inminente de entrada a la UE 
pero antes de que se extendiera la infección por aves silvestres desntro de 
esta. Por esta razón se consideró en dicho procedimiento,  territorio libre con 
riesgo de infección.  
En el análisis de riesgo, el uso de abordajes espaciales en medicina 
veterinaria es relativamente reciente. Los modelos espaciales proliferaron en 
Europa tras la epidemia de fiebre aftosa en Reino Unido en 2001, junto con 
los modelos de transmisión que fueron desarrollados para establecer medidas 
para el control de esta enfermedad (Ferguson et al., 2001; Keeling et al., 
2001; Keeling et al., 2003; Wilesmith et al., 2003). Posteriormente, se han 
analizado espacialmente otras enfermedades infecciosas en veterinaria, como 
la encefalitis espongiforme bovina, la peste porcina clásica, la lengua azul, la 
enfermedad de West Nile o la influenza aviar, con el objetivo de investigar 
factores de riesgo (Leblond et al., 2007), análisis de agrupación de casos 
(Lailler et al., 2005), análisis de parámetros e transmisión (Mintiens et al., 
2003; Boender et al., 2007b), o la evaluación de las medidas de control 





1.2.1. EN QUÉ CONSISTE UNA EVALUACIÓN DE 
RIESGO 
Las 4 fases del análisis de riesgo según el Código Sanitario son: 
- Identificación del peligro: se identifica al agente patógeno que 
pueda estar presente en la mercancía a importar, sus características y 
propiedades.  
- Evaluación del riesgo: se estima la probabilidad de que un peligro 
sea introducido, de que haya población susceptible expuesta al peligro 
y éste sea propagado, y las consecuencias económicas o biológicas de 
que ocurra. La evaluación puede ser cualitativa (sin modelos 
matemáticos) o cuantitativa (estimando la probabilidad por medios 
matemáticos). La evaluación cualitativa suele ser realizada por las 
autoridades sanitarias que están interesadas en la búsqueda de una 
toma de decisión rápida; sin embargo, en la comunidad científica, se 
intenta llegar a un análisis cuantitativo y si la información disponible 
no lo permite, se procura que al menos sea semicuantitativa. 
- Gestión del riesgo: el procedimiento pretende que, una vez evaluado 
el riesgo, éste sirva para tomar medidas para reducir el mismo. 
Normalmente son las autoridades sanitarias las encargadas de llevar a 
cabo esta etapa que se designa como “gestión del riesgo”. 
- Información del riesgo: es un proceso que tiene lugar desde el 
principio hasta el final del análisis, y en el que todos los implicados en 
el mismo, incluyendo aquellos que van a ser afectados por su gestión, 
participan para introducir mejoras, tanto en la evaluación del riesgo 
como las medidas para minimizarlo. 
Aunque la OIE difundió este modelo para la importación de bienes animales, 
las evaluaciones de riesgo se han llevado a cabo en multitud de 
competencias. Entre los muchos ejemplos que existen en el ámbito 
veterinario figuran los que se utilizan  en la industria farmacéutica para 
evaluar los riesgos de las vacunas o efectos indeseables de fármacos; en la 
industria alimentaria para evaluar el riesgo de enfermedades zoonóticas o de 
contaminación durante el procesado; o en los seguros agrarios para evaluar el 






El primer paso para elaborar una evaluación de riesgo es el diseño de un 
diagrama de flujo que describa cada uno de los eventos posibles para que el 
peligro ocurra. El diagrama debería diseñarse a partir de la pregunta de 
riesgo, en la que se define qué riesgo se quiere evaluar (de entrada, 
exposición, transmisión, etc), dónde, cuándo y sobre quién (en el caso de GA, 
por aves migratorias, domésticas, carne, etc). El diagrama incluye cada uno 
de los sucesos consecutivos, que se asumen como independientes, que deben 
suceder para que ocurra el evento de interés (el “peligro”). Así por ejemplo, 
para la pregunta de riesgo: ¿cuál es el riesgo de entrada de GA en un país?, 
habría que diseñar para cada una de las diferentes vías de entrada y para 
cada escenario espacio-temporal que exista, un diagrama de flujo que incluya 
los eventos que hagan posible que el virus entre, se encuentre con una 
población susceptible expuesta y se transmita entre ésta. 
La probabilidad de ocurrencia de cada uno de estos sucesos puede estimarse 
bien cuantitativamente, bien cualitativamente, según el tiempo disponible 
pero sobretodo según el nivel de información existente y su calidad. También 
puede ser semicuantitativa, es decir, cuando las probabilidades son 
expresadas en índices de riesgo relativo o en categorías de riesgo para 
facilitar su comprensión. 
Los resultados de la evaluación de riesgo pueden aplicarse a los planes de 
vigilancia de manera que se optimicen los recursos disponibles entre las 
diferentes áreas en función de su riesgo (Martinez et al., 2007). 
1.2.2. EVALUACIÓN DE RIESGO DE GRIPE 
AVIAR: CARACTERIZACIÓN DE LAS VÍAS DE 
ENTRADA 
El rápido avance de la epidemia desde el sudeste asiático hacia Europa a 
finales de 2005 hizo plantearnos la evaluación del riesgo de entrada de gripe 
aviar (GA) en España. España nunca había experimentado brotes de GA, y 
una evaluación del riesgo de entrada ayudaría a identificar las áreas con 
mayor probabilidad de que ocurriera un brote a la vez que favorecería que los 
recursos para la vigilancia pudieran optimizarse hacia esas zonas. Esto 
exigíametodológicamentesolo  el uso de técnicas de epidemiología espacial en 





planteada en la OIE (2007), es decir, evaluando en primer lugar la emisión en 
origen, después la exposición y por último la consecuencia. 
Como ya se ha señalado en la sección de factores de riesgo para la 
transmisión de la GA, las principales vías de introducción del virus serían: 
- Con aves vivas infectadas, que pueden ser, a su vez, silvestres, 
domésticas o cautivas 
- Con carne o productos (sangre, huevos, semen, plumas, etc) de aves 
infectadas 
- Con material contaminado con secreciones/excreciones de aves 
infectadas 
En cualquier caso, de todas las vías posibles de entrada, esta Tesis se ha 
desarrollado solo entorno a la vía de entrada por aves silvestres infectadas 
por varias razones: 
1. La principal dispersión del vGAAP H5N1 por Europa desde que 
se introdujo a finales de 2005 procedente de Asia fue por los 
movimientos de las aves silvestres. 
2. Las aves acuáticas silvestres son el reservorio de los vGABP, 
por lo que es más probable que el virus sea introducido con el 
movimiento de un ave silvestre acuática antes que con otro tipo 
de ave silvestre. 
3. España es un importante cuartel de invernada para aves 
acuáticas migratorias procedentes de países en los que se 
estaban registrando brotes de vGAAP H5N1.  
4. Las temperaturas invernales favorecen la supervivencia del 
virus en el medio acuático, cuando están en España las aves 
acuáticas invernantes. 
En la evaluación de riesgo de introducción de GA por aves silvestres, es 
necesario estimar muchos parámetros muy variables y en algunas ocasiones 
poco conocidos. Esta estimación puede requerir la utilización de técnicas 
epidemiológicas especializadas, motivo que nos ha permitido ahondar en las 





Algunos de los parámetros necesarios para evaluar el riesgo de infección de 
GA en aves silvestres y cuya información ha sido muchas veces deficitaria 
son:  
- Referentes a la infección:  




o cantidad de virus necesario para infectarse 
o cantidad y duración de virus excretado 
o tasa de transmisión 
o número de contactos con otras aves, cuántos de ellos pueden 
ser efectivos  
o estado inmune de las aves  
o detección 
- Referentes a las aves:  
o número real de aves silvestres 
o número real de aves migratorias 
o distribución más exacta de las aves silvestres 
o exactitud en los rangos de fechas en las fases del ciclo biológico 
o proporción de juveniles 
o supervivencia por especie a la migración 
o mortalidad media en cada fase del ciclo biológico  
o distribución, frecuencia y duración de los movimientos de las 
diferentes especies de aves 
- Referentes al virus:  
o supervivencia del virus en medio ambiente/acuático 
o supervivencia del virus en tejidos 
1.2.3. EVALUACIÓN CUALITATIVA DEL RIESGO 
DE ENTRADA DE GRIPE AVIAR POR AVES 
SILVESTRES DESARROLLADA POR LA EFSA 
La Agencia Europea de Seguridad Alimentaria (EFSA) realizó la primera 
evaluación cualitativa del riesgo de entrada de GA por aves silvestres en 2006 





vigilancia en la Unión Europea, recogía una excelente y sistemática revisión 
de datos epidemiológicos e incluso las ausencias informativas que podrían dar 
lugar a recomendaciones acerca de investigaciones científicas necesarias para 
profundizar en este tema. En 2008 se actualizó la información epidemiológica 
con los resultados de las investigaciones más recientes, particularmente en 
referencia a la patogenicidad del virus por especies de aves silvestres y a la 
supervivencia del mismo en el medio ambiente (EFSA, 2008).  
Ante la ausencia informativa acerca de la dinámica de infección en las 
diferentes especies de aves acuáticas que ayudara a hacer una selección de 
especies en las que es más probable encontrar el virus, la EFSA (2006) 
estableció unos criterios de riesgo (“proxies”) para poder efectuar una 
vigilancia adecuada. Así, por ejemplo, los diferentes eventos que contempla la 
Figura 10 se traducen en: 
- Probabilidad de que las aves silvestres estén expuestas en países 
infectados: 
o Factores que influyan en la ocurrencia de vGAAP H5N1, como la 
prevalencia de vGABP, la circulación en aves asintomáticas, y la 
estacionalidad. 
o Presencia de aves silvestres susceptibles y diferencias de 
susceptibilidad entre especies. Vías de transmisión de aves 
domésticas-silvestres según tipo productivo y manejo. 
- Probabilidad de infección de las aves silvestres. Cantidad de infección-
inmunidad. Probabilidad de que las aves silvestres lleguen a zonas de 
concentración de aves silvestres infectadas con vGAAP H5N1. 






Figura 10. Diagrama de flujo para evaluar el riesgo de entrada de VGAAP H5N1 por aves 
silvestres (modificado de EFSA, 2006) 
- Probabilidad de transmisión del virus a otras aves en las zonas de 
concentración (zonas en las que se reúnen más de 20.000 aves; y todo 
lo citado anteriormente) 
- Probabilidad de detección 
- Probabilidad de que las aves silvestres infectadas con vGAAP H5N1 
lleguen a áreas de paso, de invernada o de cría en la Unión Europea. 
Patrones migratorios; capacidad migratoria- mortalidad y morbilidad. 
o Selección de especies: en función de su interacción con otras 
especies, carácter gregario y hábitat  
o Selección espacial y temporal: juveniles, otoño-primavera, 
invierno y clima 
o Capacidad migratoria y de supervivencia estando infectados 
Según los cánones de la OIE (OIE, 2004), generalmente se entiende que la 





“en origen” (fuera del territorio para el que hacemos el análisis) hasta su 
entrada en el mismo, y que las evaluaciones de la exposición y la 
consecuencia suceden en el territorio para el que hacemos el análisis. Cada 
una de estas 3 etapas, emisión, exposición y consecuencia, puede a su vez 
subdividirse en otras 3, de manera que la emisión, la exposición y la 
consecuencia sean evaluadas e integradas en cada etapa. Así por ejemplo, la 
evaluación del riesgo de entrada de la EFSA se podría equiparar a: 
- Evaluación de la emisión: Prevalencia en origen, es decir, probabilidad 
de infección de las aves silvestres y factores de riesgo para la infección 
fuera de la Unión Europea. Además de los mencionados por la EFSA, se 
pueden incluir otros factores como los medioambientales, que 
favorezcan la supervivencia del virus, o los relativos a los 
hospedadores, como la densidad aviar elevada. 
- Evaluación de la exposición: Transmisión a otras aves silvestres en 
zonas de concentración fuera de la Unión Europea, antes de la entrada.  
- Evaluación de la consecuencia: entrada de aves silvestres infectadas a 
zonas previamente libres, transmisión a las aves que se encuentran allí 
y detección de la infección por el sistema de vigilancia. 
El diagrama de flujo para la exposición en la Unión Europea propuesto por la 






Figura 11.Diagrama de flujo para la exposición de aves al vGAAP H5N1 de aves silvestres 
infectadas (modificado de EFSA, 2006) 
En este caso, las probabilidades a estimar de cada evento fueron: 
1. En el caso de la exposición y consecuencia en aves silvestres: 
- Probabilidad de exposición de aves silvestres no migratorias al vGAAP 
H5N1 introducido por las migratorias en la Unión Europea, lo que 
implica: 
o Presencia de aves silvestres no migrantes susceptibles 
o Probabilidad de exposición directa 
o Probabilidad de exposición indirecta 
o Probabilidad de infección tras la exposición 
o Probabilidad de detección tanto en aves silvestres migratorias 
como residentes. 
- Probabilidad de persistencia del vGAAP H5N1 en la población de aves 
silvestres y situación de endemicidad 





- Probabilidad de exposición directa e indirecta: Parámetros como: 
especies silvestres con mayor probabilidad de contactar con especies 
domésticas, localización de la explotación, tipo productivo, 
bioseguridad de las explotaciones, adquieren una importancia 
relevante que va a determinar diferencias a través de las diferentes 
regiones europeas, a las que se les une las diferencias ambientales  y 
climáticas relativas a su geolocalización. También se distingue entre si 
las aves que tienen la probabilidad de contactar con las domésticas son 
aves silvestres infectadas migratorias o residentes. 
- Probabilidad de infección tras la exposición 
- Probabilidad de detección en domésticas 
Aparte de las recomendaciones en el ámbito de la investigación de GA, la 
EFSA ofreció en este informe científico, recomendaciones acerca de la 
selección de especies a incluir en los planes de vigilancia, basado en la 
probabilidad de contacto con especies de aves domésticas y entre aves 
silvestres. Ante la necesidad de sintetizar, se generalizaron algunas 
cuestiones que deben ser especificadas a cada país. Por ejemplo, la 
probabilidad de contacto con especies de aves domésticas va a depender de 
las características productivas de cada país, ya no solo por tipo productivo, 
sino también en función de la distribución y densidad de las diferentes 
explotaciones aviares y su proximidad a núcleos de aves silvestres. 
La evaluación de datos ornitológicos de interés para la GAAP H5N1 asiática 
elaborada por Wetlands International y EURING (Atkinson et al., 2006) así 
como las recomendaciones de la EFSA a raíz de este informe a la DG Medio 
Ambiente de la Unión Europea, permitieron a la DG SANCO en 2007 elaborar 
una guía para la implementación/mejora de los programas de vigilancia frente 
a la GA en los países miembros.  
Como punto de partida para nuestra evaluación de riesgo, diseñamos un 
diagrama de flujo que abarca las vías de entrada de GA incluyendo la de aves 






Figura 12. Diagrama de flujo de las principales vías de entrada de la gripe aviar (elaboración propia) 
1.2.4. USO DE LA EPIDEMIOLOGÍA ESPACIAL EN 
LA EVALUACIÓN DEL RIESGO 
La epidemiología espacial presenta la ventaja fundamental de ofrecer una 
mayor visualización de los resultados que pueden presentarse en formato 
geográfico. Es interesante analizar espacialmente una enfermedad, sobre todo 
si es contagiosa, porque los casos que se localicen próximos geográficamente 
van a compartir más características, incluyendo factores de riesgo, que 
aquéllos situados más lejanamente. Es lo que se denomina dependencia 
espacial o autocorrelación, tenida en cuenta en muchas de las técnicas 
utilizadas en esta Tesis. Aún se puede añadir mayor complejidad si se estiman 
los factores no medibles que pueden estar introduciendo una dependencia 
espacial, algo que solo es posible estocásticamente mediante el uso de 





La epidemiología espacial se puede dividir en 3 grandes áreas (Pfeiffer et al., 
2008), que son la visualización, la exploración y el análisis de los datos. 
1. Visualización de los datos 
Se trata de observar en los mapas la distribución de los datos, que pueden 
tener formato de punto (con coordenada X,Y) o estar agrupados en formato 
de polígono (país, comunidad autónoma, provincia, unidad veterinaria, etc). 
En el caso de los polígonos, los datos pueden distribuirse en categorías (por 
percentiles, por ejemplo) asignando una escalera de colores en función de los 
valores (por ejemplo, más claro para los valores más bajos, y más oscuro 
para los altos). Es lo que se denomina “mapas coropléticos”. En esta Tesis se 
han utilizado para describir los parámetros que alimentan los modelos, por 
ejemplo, para observar la distribución espacial de la densidad de aves, de los 
humedales y también para expresar los resultados de la evaluación de riesgo, 
ya que la combinación de técnicas espaciales con las clásicas de evaluación de 
riesgo permiten la identificación de zonas de riesgo de un modo muy visual 
(Martinez et al., 2009). 
2. Exploración de los datos 
Los datos pueden estar agrupados espacial y/o temporalmente lo que puede 
indicar la presencia de una infección (por ejemplo, si los datos son casos de 
enfermedad) o la presencia de un mayor riesgo de infección (si lo que se está 
agrupando son factores de riesgo). Existen multitud de técnicas para explorar 
la agrupación espacial o espacio-temporal de datos. Entre ellas podemos citar, 
el estadístico de escaneo espacial  (“spatial scan-statistics”)(Kulldorff and 
Nagarwalla, 1995), que sirve para la investigación de agrupación de datos con 
coordenadas X,Y, y que se basa en la construcción de círculos concéntricos 
que agrupe puntos, asumiendo un radio que ha sido especificado 
previamente. Cada círculo puede, por lo tanto, contener, además del punto 
alrededor del cual ha sido construido, un número variable de puntos 
adyacentes. Para cada círculo, se realiza una prueba estadística con una 
hipótesis nula (Ho) que consiste en que los puntos dentro del círculo 
presentan el mismo grado de agrupación que los que están fuera del mismo. 
Si fueran casos de una enfermedad, por ejemplo, y el test fuera significativo, 
supondría el rechazo de la Ho, es decir, que existiría un riesgo elevado de 
enfermedad dentro del círculo comparado con lo que está fuera del mismo. El 





realización de este tipo de análisis, que se descarga gratuitamente en internet 
(www.satscan.org).  
3. Análisis y modelización de los datos 
El uso del término “análisis espacial del riesgo” generalmente se refiere a 
análisis ecológicos en los que se estudia la asociación entre factores 
ambientales considerados de riesgo para una determinada enfermedad 
(variables predictivas independientes o “inputs”) y la ocurrencia de dicha 
enfermedad (variable dependiente o “outcome”). La asociación puede 
analizarse por métodos de regresión o de correlación estadística.  
Existen multitud de técnicas estadísticas aplicables al análisis de los datos 
para establecer dicha asociación entre ocurrencia o probabilidad de ocurrencia 
de un brote y factores de riesgo que favorezcan su ocurrencia, o lo que es lo 
mismo, para conocer la influencia que éstos ejercen sobre la probabilidad de 
brote. 
Así, por ejemplo, existen modelos lineares o mixtos generalizados, de 
regresión logística, de correlación, etc. Algunas de estas técnicas pueden 
computarse con software de información geográfica en los que se tiene en 
cuenta la autocorrelación de los datos. Así por ejemplo, se puede predecir la 
probabilidad de ocurrencia de una enfermedad a partir de los brotes 
declarados, aunque sean insuficientes o estén agrupados, mediante técnicas 
de correlación espacial denominadas “krigeo” (“kriging” en inglés) que pueden 
añadir covariables correlacionadas (“co-krigeo” o “co-kriging” en inglés).  
En veterinaria, esta técnica ha sido por ejemplo utilizada para estimar la 
incidencia de fiebre aftosa en Pakistán (Perez et al., 2006) a partir de los 
brotes declarados a la OIE (ajustados a un modelo para representar la 
población de riesgo),  la densidad humana (como proxy de los mercados) y la 
densidad de pequeños rumiantes (como proxy de los movimientos 
comerciales de ganado).  
La forma matemática de expresar la autocorrelación es el semivariograma 
(Figura 13), que puede expresarse mediante diferentes tipos de modelos 
(exponencial, de Gauss, circular, Bessel, etc) y que es la media aritmética de 





manual de ayuda incluido en el software de ArcGIS 9.2 (ESRI Corp. ®) detalla 
la teoría, usos y bibliografía de las aplicaciones espaciales predictivas que 
están incluidas en la extensión “Análisis Geoespacial”.  
 
Figura 13. Aspecto del programa ArcGIS 9.2 (ESRI ©) y la extensión de análisis geoespacial, donde se 
ha computado un semivariograma esférico con 12 lags de y 1,5 unidades de distancia de tamaño 
Resumiendo, el uso de las técnicas de krigeo y co-krigeo comprende 
principalmente la elección de: 
a. El tipo de técnica más adecuada en función del tipo de 
predicción que se desee obtener (simple, probabilidad, 
indicador, etc) 
b. Las covariables en el caso del co-krigeo 
c. El modelo para expresar el semivariograma y los ajustes del 
mismo: 
a) direccionalidad, si por ejemplo existiera un gradiente 
NÆ S en la prevalencia, como parece ocurrir con la GA 
en concordancia con la migración de otoño de las aves 
acuáticas europeas 
b) tamaño y número de “lags” (los “lags” son las 
unidades de distancia a las que se encuentran los 
pares de puntos sobre los que se calcula el 
semivariograma). El número de “lags” marca la 
distancia máxima que se incluye en el análisis espacial, 





tamaño es igual para todos los “lags”, pero debe 
elegirse en función de las características del parámetro 
de manera que se refleje con resolución la 
autocorrelación de los pares de puntos. En la Figura 
13, se observa cómo los pares de puntos se dispersan 
más a medida que aumenta la distancia entre ellos. 
Las técnicas de epidemiología espacial son muy útiles para enfermedades 
infecciosas de transmisión directa, como la gripe aviar. A pesar de ello, no son 
muchos los trabajos que las  han utilizado, puede ser que por la relativa 
novedad de su aplicación en este ámbito. Entre las que tratan sobre la 
enfermedad en Europa, las técnicas de visualización y de exploración han sido 
las más utilizadas. En Italia, se han usado para explorar la variación espacio-
temporal de los brotes de GAAP H7N1 en aves domésticas (Mulatti et al., 
2007), y aunque la dispersión local (por viento, etc) no ha sido identificada 
como un factor de riesgo para la difusión de GA, los resultados de este 
estudio sí sugieren que la proximidad de los brotes influye en la dispersión del 
virus. También se han desarrollado modelos de transmisión para su aplicación 
en la dispersión entre aves domésticas, como el desarrollado en Inglaterra, 
que combina la dispersión estimada estocásticamente con un modelo de 
transmisión SIR (susceptible-infeccioso-recuperado o sacrificado) en un marco 
espacial heterogéneo (Sharkey et al., 2008). En Rumanía, se ha explorado la 
dispersión espacio-temporalde la infección entre la población aviar doméstica 
mediante el uso de diferentes técnicas estadísticas geoespaciales incluyendo 
técnicas de krigeo y de exploración de clusters (Ward et al., 2008), y el 
número reproductor básico (R0) fue estimado espacialmente para una de las 
olas epidémicas identificadas en este país (Ward et al., 2009). 
En cuanto a la aplicación de técnicas espaciales a la epidemiología de la GA en 
aves silvestres, se enfrenta uno de nuevo a las limitaciones planteadas por los 
datos. Así, por ejemplo, se han desarrollado técnicas para la identificación de 
áreas para la vigilancia en ausencia de datos de población, como el modelo de 
permutación que explora la agrupación espacio-temporal de los brotes, lo que 
ha permitido identificar las áreas y el periodo de tiempo de mayor riesgo para 
las aves silvestres en Europa sin tener que utilizar información sobre el 
número de aves existente (Iglesias et al., en revisión-a). Dentro de estas 





enfermedad, obteniendo una tasa muy homgénea (Iglesias et al., en revisión-
b). Estos resultados permiten entender mejor la dinámica de la enfermedad y 
por consiguiente permiten el ajuste de las técnicas de vigilancia de una 





1.3. VIGILANCIA EPIDEMIOLÓGICA DE LA GRIPE 
AVIAR EN ESPAÑA 
1.3.1. LA GRIPE AVIAR EN ESPAÑA 
La GA se detectó en aves domésticas en España por primera vez en octubre 
de 2009 (OIE, 2009b) en Almoguera. Se trataba de un vGAAP H7N7 que 
provocó una letalidad del 100% y una morbilidad y mortalidad de casi un 10% 
cada una, en una granja de 308.640 gallinas ponedoras distribuidas en 4 
naves de producción, de las cuales se afectaron 2 naves, y una de recría. La 
granja estaba situada en la localidad de Almoguera, que es el municipio con 
mayor densidad de ponedoras de Guadalajara (21.164 ponedoras/km2). A 
pesar de este dato tan relevante, la investigación epidemiológica y los 
resultados negativos de los análisis de GA en todas las granjas avícolas 
situadas en la ZV hace pensar en una posible introducción del vGA por aves 
silvestres. La granja está situada a menos de 1,5 Km del embalse de 
Almoguera, un humedal con abundancia de aves acuáticas (una media de 
1500 aves de unas 22 especies diferentes según datos de la SEO/BirdLife). 
Las 3 especies más abundantes de este embalse son el porrón común (Aythya 
ferina), la focha (Fulica atra) y el azulón (Anas platyrhynchos). Todas ellas 
han demostrado ser susceptibles al vGAAP H5N1 y son especies de “alto 
riesgo” según la clasificación de la EFSA (2006). El análisis filogenético del 
vGAAP H7N7 (A/chicken/Spain/6279-2/2009 (H7N7)) (GenBank: 
GU121458.1) reveló además que no estaba estrechamente relacionada con 
ningún vGA H7N7 previamente conocido (Agüero y cols., 2009). El H7 más 
próximo identificado por el servidor del Centro Nacional de Información 
Biotecnológica (National Center for Biotechnology Information (NCMBI)) 
usando BLAST (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) era de un vGA H7N9 
de un ganso de la República Checa (A/goose/Czech Republic/1848/2009) 
(Iglesias et al., in press-a). 
En cuanto a las aves silvestres, solo se ha aislado vGAAP en un somormujo 
lavanco (Podiceps cristatus) en Junio de 2006 en el parque de Salburúa 
(Vitoria), durante la ola epidémica europea de H5N1. Fue hallado muerto 
posiblemente gracias a la elevada percepción de riesgo que hizo posible un 





No se encontró ninguna otra ave positiva a vGAAP H5N1 en la ZV ni en el 
resto de España. El somormujo lavanco es una especie acuática buceadora 
poco proclive a las migraciones de larga distancia, y la época del año en la 
que se detectó el positivo no coincide con la invernada de acuáticas en 
nuestro país. Sin embargo, la localización tan cercana a Francia, donde sí 
habían experimentado numerosos brotes hizo pensar en la introducción 
mediante los movimientos “cortos” de las aves silvestres (la distancia al brote 
más próximo fue de entre 400-500 Km). 
1.3.2. LAS AVES ACUÁTICAS SILVESTRES EN 
ESPAÑA 
La localización de España, al suroeste del Paleártico, favorece la invernada de 
aves acuáticas provenientes del Norte y centro de Europa. La región del sur 
del Paleártico apenas tiene representación en su extremo oriental, mientras 
que en el occidental, las aves llegan hasta el continente africano. Por esta 
razón, España se convierte en un importante territorio sobrevolado por las 
aves que migran hacia África pero también representa un lugar de invernada 
para muchas aves cuyos hábitats alcanzan longitudes de  hasta 90ºE en el 
continente euroasiático, y cuyos cuarteles de invierno están localizados en 
latitudes por encima de los 30ºN. Estas condiciones junto con el efecto 
templado de los mares que rodean a la Península Ibérica, crean unas 
condiciones bioclimáticas específicas que fomentan la rica biodiversidad y 
abundancia de avifauna en nuestro país.  
En España es importante destacar la diferencia entre aves migratorias 
reproductoras o estivales, invernantes y de paso. Mientras que las primeras 
están representadas fundamentalmente por unas 80 especies que crían en 
España pero pasan el invierno en latitudes más sureñas (Pérez-Tris and 
Santos, 2004), las invernantes son aproximadamente unas 60 especies 
europeas (Tellería, 1988), para las que España constituye una zona de 
invernada, al margen de que algunas continúen hacia zonas tropicales 
africanas convirtiendo a España en un puente donde se realizan paradas entre 
los continente europeo y africano. Las aves acuáticas migratorias que se ven 
en España proceden en su mayoría de este segundo grupo, es decir, son aves 





El uso de anillas es uno de los métodos que ha permitido a los ornitólogos el 
estudio de los movimientos de las aves desde principios del siglo XX. En 
España, estos registros se vienen recogiendo desde la década de 1950 
figurando actualmente en la base de datos de la Oficina de Especies 
Migratorias (Ministerio de Medio Ambiente y Medio Rural y Marino) en la que 
se incluye información precisa sobre los vínculos geográficos entre zonas de 
cría e invernada, la especie, o el sentido de vuelo. La recopilación de la  
exhaustiva información para esta Tesis ha sido posible gracias a la Sociedad 
Española de Ornitología (SEO/BirdLife).  
Según se puede observar en la Figura 14, las aves acuáticas siguen dos rutas 
principales que atraviesan la Península Ibérica con sentido NÆS: la ruta del 
Atlántico occidental (marcada en azul) y la ruta del Mar Negro-Mediterráneo 
(marcada en verde con borde morado). Ambas se pueden alargar hasta zonas 
de invernada en el oeste y centro de África (marcada en amarillo). La llegada 
desde el resto de Europa a España comienza a partir de Julio-Agosto, donde 
permanecerán durante el otoño e invierno hasta febrero-marzo más o menos. 
Aunque el grueso de aves acuáticas que llegan a España proviene de países 
relativamente cercanos como Dinamarca u Holanda, existen especies de aves 
que son grandes migradoras, que pueden recorrer hasta 5000 Km y llegar a 













Es interesante resaltar que las aves que continúan su recorrido desde estas 
dos rutas hasta África pueden coincidir y mezclarse con otras aves 
provenientes de Europa y Asia que sigan la ruta que conecta África oriental 
con Asia occidental. Este hecho multiplica las posibilidades de intercambio 
vírico en África central y podría suponer un riesgo para Europa cuando las 
aves emprendieran la migración de primavera hacia las zonas de cría en 
latitudes norteñas. De momento la situación en estos países africanos no es 
endémica y la supervivencia del virus puede no verse facilitada durante los 
meses de otoño e invierno ya que coinciden con la estación seca allí y las 
temperaturas no lo favorecen, aunque la dispersión de la infección por 
movimientos comerciales de aves domésticas infectadas podría romper este 
equilibrio aparente.  
Según la base de datos de aves acuáticas de la SEO (2007), están censadas 
en nuestro país cerca de 190 especies de aves acuáticas, pertenecientes a 30 
familias distintas. Se trata de especies muy diferentes, por lo que es 
necesario discernir en la medida de lo posible cuáles son las más relacionadas 
con la epidemiología de la gripe aviar mediante una serie de criterios basados 
en sus hábitos o abundancia, de forma similar a la establecida por la EFSA 
para la Unión Europea (EFSA, 2006, 2008). 
1.3.2.1. DISTRIBUCIÓN DE LAS AVES ACUÁTICAS 
INVERNANTES EN ESPAÑA 
Pese a la gran biodiversidad y abundancia en aves acuáticas invernantes, 
España no tiene una gran superficie de humedales de interior en comparación 
con otros países europeos, y además los que tiene están sujetos a las 
variaciones estacionales y condiciones climáticas extremas como la sequía, 
con valores extremos muy marcados de precipitación mínima y máxima, que 
pueden afectar a la persistencia de los vGA en el medio ambiente. Por 
ejemplo, se sabe que parámetros como la exposición de los rayos solares, las 
temperaturas o la salinidad elevadas aceleran la inactivación de los vGA (De 
Benedictis et al., 2007; Shahid et al., 2009) y son condiciones que van a 
depender de la temporalidad hídrica de los humedales. En España existen 
cerca de 3.230 humedales con aves acuáticas (SEO/BirdLife, 
http://www.seo.org/), de los cuales 48 cumplen la categoría de RAMSAR 
(humedales de importancia internacional que cumplen las condiciones de la 





http://www.ramsar.org), 463 están clasificados como IBA (lugares de 
relevancia internacional para la conservación de las aves identificados por 
BirdLife International, http://www.birdlife.org) y 21 como RAMSAR+IBA. 
El área de mayor concentración de aves acuáticas invernantes se encuentra 
en el Parque Nacional de Doñana, en las marismas del río Guadalquivir al 
suroeste de la Península, que recibe una media anual de aproximadamente 
313.000 aves invernantes de unas 63 especies distintas. Los humedales más 
importantes de aves acuáticas se seleccionaron en cuanto a superficie, 
abundancia y biodiversidad, junto con los recuentos de algunas de las 
especies de mayor riesgo para la transmisión de la GA según los criterios de 
la EFSA (2006) adaptados a la realidad ornitológica de España (Martinez et 
al., 2007). 
Los recuentos de aves invernantes se realizan en el mes de mayor presencia, 
enero, cuando se estima que todas las migradoras otoñales han llegado y 
antes de que comience la migración estival. La abundancia mayor de 
silvestres se encuentra en las provincias de Extremadura, Huelva, Sevilla, 
Cádiz, Valencia, Tarragona, La Coruña y Pontevedra (Figura 15a); mientras 
que la densidad mayor por Km2 se encuentra en las provincias de Huelva, 
Sevilla, Cádiz, Valencia, Alicante, Tarragona, La Coruña, Pontevedra y 
Vizcaya. La provincia de Álava destaca por una elevada densidad de aves 
silvestres un poco menor (Figura 15b). La Figura 15c muestra que esta 
abundancia se distribuye de manera desigual entre las unidades veterinarias 
de una misma provincia (Martinez et al., in press). El rango de colores (de 
más claro a más oscuro) reproduce la distribución por quintiles (0-20%, 20-
40%, 40-60%, 60-80%, 80-100%) en los distintos mapas, en los que 
también se ha señalado la localización de los brotes de GAAP en España (en 














Figura 15.  Distribución espacial de la abundancia de aves acuáticas por provincia (a), 
por km2 de provincia (b) y por unidad veterinaria (c) (Elaboración propia a partir de 
datos de SEO/BirdLife para MARM) 
1.3.3. LAS AVES DOMÉSTICAS EN ESPAÑA 
La avicultura es, en España, una de las industrias más desarrolladas dentro 
del ámbito ganadero y con mayor producción. Dentro de la UE, España es el 
3er país en producción de carne de ave, detrás de Francia y Reino Unido, con 
casi el 12% de la producción total (11 millones 700.000 toneladas 
aproximadamente). En cuanto a la producción de huevos, ocupa el 4º lugar 
(10,7% del total), muy próximo a la producción de huevos de Italia (11%) y 
Alemania (11,6%), todos ellos por detrás de Francia (casi el 14%), según los 
datos del MARM para el año 2008 (MARM, 2009a). Las buenas cifras 
productivas se traducen en un autoabastecimiento, que alcanza en el caso de 
la carne de ave un 96% y en el caso de la producción de huevos supone una 
excedencia que se aprovecha en la exportación. Apenas hay importaciones de 
huevos en España, pero la gran demanda de carne de pollo y pavo hace que 






Europea (129.708 toneladas, sobre todo de Francia, Alemania y Holanda) así 
como de Brasil (38.000 toneladas) (datos de 2008) (MARM, 2009b). 
1.3.3.1. DESCRIPCIÓN DEL SECTOR AVÍCOLA EN ESPAÑA 
La producción avícola en España está compuesta en su mayoría (94% de un 
total de casi 394 millones de aves aproximadamente) por gallináceas, que se 
crían o producen en cerca de 8.600 explotaciones (76% del total de 
explotaciones avícolas), de las cuales más del 70% lo hace en condiciones de 
producción intensiva, según datos del REGA (MARM) (2007).  
En la Figura 16 se muestra la distribución de las especies distintas a las 
gallinas, pollos y gallos, en cuanto a explotaciones y censo. Es posible que los 
datos sobre el censo subestimen la cifra real, ya que el censo no aparece 












Figura 16. Distribución por especies del 6% de la avicultura que no corresponde a 
gallinas-pollos-gallos (Elaboración propia a partir de datos de REGA 2007, MARM) 
La mayoría, tanto del censo como de las explotaciones avícolas totales de 
España, corresponden a aves de carne frente a las de puesta. Omitiendo los 
registros sin valor (33,5% del censo y 6% de las explotaciones), la avicultura 
de carne representa el 72% del censo y casi el 80% de las explotaciones. El 
95% de las explotaciones de puesta son de gallinas (99% del censo de 
ponedoras) frente al 73% de esta misma especie en avicultura de carne (91% 





El censo de ponedoras parece que tiende al descenso en los últimos años, 
especialmente el de pavas, patas y ocas. El resto de especies de avicultura de 
carne se compone de pavos (6-7%) y de especies cinegéticas. La avicultura 
de carne alternativa incluye a estas últimas, a pollos y pavos con salida libre, 
en extensivo en gallinero, o al aire libre, a avestruces, pulardas, capones y 
gallinas de Guinea o pintadas. El 79% de la avicultura alternativa son pollos, 
el 19% está formado por codornices y pato y el 2% restante lo componen en 
orden de mayor a menor producción: 




♦ Pollo ecológico 
♦ Pavo criado en sistemas alternativos 
♦ Pularda 
♦ Pichón  
♦ Faisán 
Tanto la producción de carne, como la de repoblación cinegética y la de 
huevos, comprenden las siguientes fases: 
Selección Æ Multiplicación Æ Cría Æ Producción 
Existen granjas que solo realizan una de estas fases, y otras donde se 
combinan dos, tres o todas las fases del ciclo. Las granjas de selección y 
multiplicación son, junto con las incubadoras, las de mayor nivel de 
bioseguridad.  
En cuanto a la producción, puede realizarse en sistemas al aire libre 
(extensivo o semi-extensivo) o en condiciones intensivas. El 76% de las 
explotaciones corresponden a las fases de producción de carne (61%) y 
producción de huevos (15%), pero entre ellas presentan diferencias en 
tiempo de duración de la vida productiva: los pollos de carne tienen una 
duración aproximada de entre 45-60 días, mientras que la vida media de las 





más al riesgo de infección, especialmente si se explotan al aire libre o con 
baja bioseguridad. En España, de las aves productoras de huevos, más del 
70% se crían en intensivo (jaula o suelo), un 9-10% son camperas y entre 3-
4% son de producción ecológica (datos REGA 2007, MARM). 
1.3.3.2. DISTRIBUCIÓN DE LAS AVES DOMÉSTICAS EN 
ESPAÑA  
En la Figura 17 17 17 17 17 17 17 17 17 17a y 17b se muestra la densidad de 
aves y de explotaciones avícolas por km2 en  cada provincia española (Datos 
REGA 2007, MARM). La mayor densidad de aves se encuentra localizada 
alrededor de grandes núcleos poblacionales como Lérida, Tarragona, 
Castellón, Valencia, Navarra, Valladolid, Madrid, Guadalajara y Sevilla (Figura 
17a). Sin embargo, la mayor densidad de explotaciones se encuentra en las 
provincias de Cataluña, y en las de Zamora, Jaén, Sevilla, Málaga y en las 
Islas Baleares (Figura 17b). El número de explotaciones de carne de aves en 
España es mayor en todas las provincias menos en las Islas Canarias, y en 
Guadalajara, Vizcaya, Álava, Salamanca, Asturias y Cantabria, que destacan 
por mayores producciones de huevos (Figura 17c). En cuanto a los censos 
diferenciados en gallinas ponedoras y pollos de carne, las provincias con 
mayores densidades son: para gallinas ponedoras: Guadalajara, Madrid, 
Toledo, Valladolid, Pontevedra, La Rioja, Valencia, Lérida y Tarragona; para 
pollos de carne: Lérida, Gerona, Tarragona, Castellón, Pontevedra, Toledo, 























Figura 17.  Distribución provincial de aves de producción. Densidad del total de aves 
productivas por 1000 km2 (a); densidad del total de  explotaciones de aves por km2 (b); 
diferencia entre explotaciones productivas de aves de carne y de puesta (c); Densidad de 
gallinas ponedoras por 1000 km2 (d); Densidad de pollos de carne por 1000 km2 
(Elaboración propia a partir de datos del REGA 2007, MARM) 
Existen pocas empresas avícolas especializadas en avicultura alternativa de 
carne, ya que el consumo es algo ocasional, como las fiestas navideñas, o 
estacional, durante los meses de caza en el caso de las aves cinegéticas. Las 
zonas de mayor consumo coinciden con las de producción, estando situadas 
en su mayoría en Cataluña y Aragón. Las tres primeras productoras de 
avicultura alternativa de carne son, tanto por cantidad producida como por 
diversidad de especies, Cataluña, Galicia y  Castilla y León. Cataluña y Galicia 
encabezan la producción de pollos camperos o label, capones y pulardas. 
Cataluña además, acumula el 85% de la producción de pintadas (100.000 
unidades) estando el resto concentrado principalmente en Extremadura; 
Cataluña posee 2 de las 3 productoras de pavo alternativo de toda España (la 
otra está en Aragón) y sobresale en la producción de pollos y gallinas de 
autoconsumo (no incluidos en el REGA) (Figura 18, datos del REGA 2007, 
MARM).  
El aumento en la producción de patos para foie-gras en España, a razón del 







los productores, situados en País Vasco y Navarra, se dediquen únicamente al 
embuchado de patos de 12-13 semanas importados de Francia. Los pequeños 
productores, situados principalmente en Gerona, realizan todas las fases (cría, 
embuchado, sacrificio y elaboración) en la misma unidad productiva (MAPA, 
2004).  
En el Anexo 2.5 se incluye la distribución de cada una de las especies 




Figura 18. Número de explotaciones de gallinas ponedoras 2007 







1.3.4. PLAN DE VIGILANCIA DE LA GRIPE AVIAR 
EN ESPAÑA 
La vigilancia epidemiológica de la GA en España se lleva realizando desde 
2003 en aves domésticas y desde 2004 en aves silvestres, con diferentes 
objetivos. Mientras que en las aves domésticas el principal fin es el de 
detectar los virus tanto de alta como de baja patogenicidad de los subtipos H5 
y H7, en la vida silvestre contribuye a ampliar el conocimiento de la 
prevalencia de la infección y proporcionar información sobre las cepas 
circulantes en estas poblaciones. Sin embargo, la recopilación de esta 
información no fue obligatoria hasta 2005 (Decisión de la Comisión 
2005/464/CE de 21 de junio, posteriormente revisada tras el avance de la 
enfermedad en Decisión de la Comisión 2005/726/CE de 17 de octubre). 
1.3.4.1. VIGILANCIA DE GRIPE AVIAR EN AVES 
DOMÉSTICAS EN ESPAÑA 
Su objetivo es definir la prevalencia de H5 y H7 en especies de aves 
domésticas. El muestreo se estratifica por CCAA, por tipo y por tamaño de 
explotación. Se toman muestras de suero y si son positivas, se toman 
muestras respiratorias, digestivas o de tejidos para la detección del virus.  
Según la Decisión de la Comisión 2006/101/CE, se toman muestras 
representativas de todo el país de manera que se garantice la identificación 
de al menos una explotación infectada con una prevalencia mínima del 5% 
(IC 95%, salvo en el caso de explotaciones de pavos, patos y gansos donde el 
IC 99%). El número de aves a muestrear por explotación se estima en función 
de una probabilidad del 95% identificar al menos un ave infectada si la 
prevalencia es de ≥30%. 
De acuerdo a la información publicada por el MARM o por la Unión Europea, el 
número de aves muestreadas desde 2005  y los resultados del diagnóstico 
laboratorial se muestran en la Tabla 4. 
Los datos de 2006-2008 representan el total de los 4 trimestres de cada año, 
es decir, es posible que haya explotaciones que son muestreadas varias veces 
a lo largo de un año. Suponiendo que el número de explotaciones se mantiene 





una vez por año, la evolución de la prevalencia basada en los resultados de 
PCR (resultados anuales de la vigilancia de gripe aviar en la Unión Europea, 
2006-2008, 
http://ec.europa.eu/food/animal/diseases/controlmeasures/avian/eu_resp_su
rveillance_en.htm) sería la mostrada en la Figura 19, mayor para H5 que para 
los demás H, encontrándose la máxima para H5 en 2006, mientras que para 














Figura 19. Evolución de la prevalencia de vGABP en aves domésticas basado en los resultados de 
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1.3.4.2. VIGILANCIA DE GRIPE AVIAR EN AVES 
SILVESTRES EN ESPAÑA 
Debido al avance  del vGAAP H5N1, afectando a su paso a las aves silvestres, 
se intensificó la vigilancia en las mismas con el fin de detectar la posible 
presencia de este subtipo, por lo que se pretende la detección del virus a 
partir de hisopos cloacales y traqueales/bucofaríngeos. 
El muestreo está basado en la división del territorio nacional en 4 zonas en 





suman un porcentaje de censo similar de aves invernantes (rangos entre el 
19,40%- de la zona norte- y el 32,80% -de la zona centro-) (Figura 20) 
(MAPYA, 2006), y en las que se muestrea para detectar una prevalencia de 
infección del 1% (IC=99%). Esta división del territorio no es muy realista, ya 
que existen zonas que plantean, en principio, mayor riesgo respecto a otras.  
 
Figura 20. División del terreno por zonas para la vigilancia de GA en aves silvestres en 
España (MAPYA, 2006) 
A continuación se resumen los principales resultados de la vigilancia de GA en 
aves silvestres en España durante el periodo de 2005 a 2007, según los datos 
proporcionados por el MARM. 
2005 
En total, el MARM y las CCAA muestrearon 5.304 aves en el periodo 
comprendido entre el 31 de marzo de 2.005 y 31 de enero de 2.006, 
siguiendo las recomendaciones estipuladas en la Decisión de la Comisión 
2005/464/CE. 
Los resultados remitidos a la Unión Europea para el 2.005 comprenden el 
periodo 1 de julio 2.005-31 enero 2.006, y están diferenciadas las especies, el 
número de PCR ejecutadas en cada una, y el subtipo si hay algún positivo a 
H5 ó H7. No se especifica el lugar o fecha de muestreo, ni el número de aves 
muestreadas ni se especifican otros subtipos encontrados, a pesar de ser un 
objetivo principal de la vigilancia en aves silvestres. Esto será incorporado en 





aves acuáticas (agua dulce y salada) y el 27% restante, de aves terrestres. 
Las más muestreadas fueron las Anseriformes (18% del total de la especie 
Anas platyrhynchos), seguidas de las Columbiformes, como las palomas, que 
no se caracterizan por sus hábitos acuáticos y que han resultado ser 
































































































































































Figura 21.  Porcentaje de distribución muestral en la campaña de vigilancia de GA en aves 
silvestres durante 2005 en España (elaboración propia a partir de datos de MARM) 
2006 
De las 25.121 aves muestreadas durante 2.006, solo se  detectó un único 
positivo a vGAAP H5N1 en nuestro país. Fue en un somormujo lavanco 
(Podiceps cristatus) hallado muerto a principios de julio en Salburúa (Álava). 
En 2.006 hubo un aumento significativo del número de muestras recogidas, 
que junto con la aplicación de la modificación de la Decisión de la Comisión en 
la que se especificaban 15 especies de mayor riesgo de introducción del vGA 
(Decisión 2.005/726/CE), aumentaron la sensibilidad de la vigilancia pasiva. 
La vigilancia en aves silvestres se hizo obligatoria este año en la Unión 
Europea (Decisión 2006/101/CE) y la EFSA elaboró una evaluación de riesgo 
cualitativa para la introducción de GA por aves silvestres. A pesar de las 
directrices de la EFSA para la selección de especies de  riesgo, más del 50% 
de las aves que se muestrearon no estaban contempladas en la lista de riesgo 





acuáticos como el gorrión común (884 aves), un 25% fueron palomas 
(Columba paloma, 657 aves), y un 28% fueron aves cautivas. 
Hubiera sido muy interesante analizar en profundidad las muestras tomadas 
este año, en cuanto a época del año y localización, (datos que no constaban) 
para poder interpretar la representatividad de los 24 subtipos de GABP 
hallados en 2.006, cuyos resultados sí especifican fecha, localización, subtipo, 
número de aislados y especie. 
Así, por ejemplo, el subtipo con mayor número de aislados en un mismo 
lugar, fue el H3N1 en Valencia, en ánades reales (Anas plathyrhynchos) en 
octubre. Sin embargo, los más distribuidos geográfica y temporalmente, 
fueron el H10N4 entre Doñana, León, Sevilla y Badajoz  (noviembre-mayo), el 
H10N7 entre Badajoz, Doñana y León (marzo-mayo), y el H1N1 en Lugo 
(febrero) y Madrid (julio). En cuanto a la distribución entre especies, el Anas 
platyrhynchos, la especie más muestreada, es la especie en la que se 
obtuvieron más positivos y de mayor variabilidad de subtipos (H10N4, H10N7, 
H1N6, H3N1 y H3N2). El H10N7 aparece en diferentes especies, como el  
Anas clypeata y Phoenicopterus ruber. 
Los subtipos H3, H10 y H1 son los que se aislaron con mayor frecuencia (7, 6 
y 5 aislados respectivamente). Abril fue el mes con mayor diversidad de 
aislados, sin embargo destaca octubre con el mayor número de aislados, 
todos de H3, cuya estacionalidad pudiera concordar con la llegada de las aves 
acuáticas invernantes (Figura 22). 
 
Figura 22. Distribución mensual de los subtipos de virus de gripe aviar hallados en la 







Para al año 2007 existen datos mucho más detallados en cuanto a la 
localización y la fecha de las 14.039 aves muestreadas; sin embargo, los 
datos de los positivos no especifican el subtipo ya quede las 80 aves PCR +, 
sólo aparecen 12 subtipadas. El porcentaje de positivos respecto al número de 








































Figura 23. Distribución mensual de la proporción de positivos respecto al número de 
aves silvestres muestreadas durante la vigilancia de GA en 2007 (elaboración propia a 
partir de datos de MARM) 
De aquellas muestras en los que se logró el subtipado de los vGABP:  
 6 eran H3 (5 H3N8 muestreadas en agosto – en Anas spp. y Platalea 
leucorodia- y 1 H3N2 de septiembre en Fulica atra),  
 2 H10 (H10N5, de agosto en Anas spp),  
 2 H7 (octubre, Anas platyrhynchos y Circus pygargus), cuando fue un 
mes en el que se muestrearon menos cantidad de aves en 
comparación con los otros meses, 
 1 H5 (noviembre, Anas crecca), y  
 1 H16 (H16N3, en enero, en Larus cachinnans).  
Es destacable el hallazgo de los H7 en octubre. Asimismo, es interesante 
observar la estacionalidad en la prevalencia con picos que pudieran coincidir 




























































Debido a la situación geográfica de España como cuartel de invernada anual 
de 1,5 millones de aves acuáticas procedentes de zonas de Europa y a la 
importancia que este hecho podría haber tenido en la la epidemia de vGAAP 
H5N1 sin precedentes acaecida durante  el periodo 2.005-2006, en el que se 
demostró que en muchos de los países de la UE solo se afectaron las aves 
silvestres, comenzamos nuestra investigación desarrollando modelos 
epidemiológicos que evaluaran el riesgo de introducción de esta importante 
enfermedad en nuestro país mediante la llegada de las aves migratorias 
invernantes.  
En la última década, los programas de control y erradicación han enfatizado 
sobre  la capacidad local para detectar y actuar precozmente frente a las 
enfermedades. Mientras que el diagnóstico de laboratorio puede detectar el 
vGA en menos de 24 horas, los planes de vigilancia epidemiológica en las 
aves silvestres no han experimentado mucho avance, pues no resultan fáciles 
de diseñar por la gran biodiversidad de especies que pudieran estar 
implicadas en la epidemiología de la enfermedad y porque supone un gran 
esfuerzo salvar la dificultad que entraña el manejo de la avifauna silvestre, 
pudiendo resultar tareas sumamente costosas y de baja sensibilidad. 
El desarrollo de técnicas epidemiológicas para la evaluación de riesgo está 
permitiendo analizar adecuadamente y sin alarmismos los factores que 
pueden favorecer la aparición y la dispersión de una infección por un 
territorio. Así, información relacionada con la identificación de las zonas con 
mayor probabilidad de introducción,  las especies con más probabilidad de 
introducción o el marco temporal en que es más probable que suceda esta 
introducción, puede ayudar a tomar decisiones y planificar la distribución y 
cantidad de recursos, normalmente limitados, destinados a la prevención o al 
control de la infección.  
Por todo ello, los objetivos que se pretenden cubrir en esta Tesis son: 
1. Desarrollar un modelo de riesgo para la identificación de las zonas de 





2. Desarrollar un modelo de riesgo para la identificación de las especies 
que podrían representar un mayor riesgo de introducción de la GAAP 
en España. 
3. Desarrollar técnicas específicas que nos permitan estimar los 
parámetros y probabilidades que alimentan los modelos. 
4. Analizar los esfuerzos de vigilancia en la Unión Europea comparando la 
percepción del riesgo con la probabilidad de ocurrencia de la GAAP 
H5N1. 







































2.1. EVALUACIÓN SEMICUANTITATIVA DEL RIESGO 
DE INTRODUCCIÓN DE GRIPE AVIAR POR AVES 
ACUÁTICAS INVERNANTES 
Con el fin de identificar la distribución y medir la variación espacial del riesgo, 
para esta Tesis se ha partido del modelo de evaluación de riesgo propuesto 
por la EFSA, elaborando una evaluación de riesgo de entrada de GA por aves 
silvestres en España que ha incorporado técnicas de epidemiología espacial. 
Ello ha permitido la estimación de parámetros, como la prevalencia “en 
origen” y la combinación de éstas con la evaluación del riesgo. 
La evaluación semicuantitativa del riesgo de introducción de gripe aviar (GA) 
por aves acuáticas invernantes se ha dividido en dos partes:  
- la evaluación de la emisión (EE), es decir, la evaluación de la 
infección antes de que las aves acuáticas invernantes lleguen a 
España (“en origen”), y  
- la evaluación de la exposición (EX), es decir, una vez que han 
llegado y tienen ocasión de contactar con otras aves acuáticas 
residentes o con aves domésticas expuestas al riesgo. 
2.1.1. EVALUACIÓN DE LA EMISIÓN (EE) 
El riesgo de emisión se refiere al riesgo de infección con vGAAP H5N1 de las 
aves acuáticas en los sitios de cría y hasta que alcanzan los humedales 
españoles. Por lo tanto, se compone de: 
- la evaluación de la infección en los países de origen (EO), y de 
- la evaluación de la infección durante el tránsito (ET) antes de 
alcanzar el territorio español.  
Dada la incertidumbre y variabilidad sobre los parámetros necesarios para 
evaluar el riesgo de infección y transmisión de GA en las aves silvestres, se 
ha recurrido al uso de criterios de riesgo como sucedáneos (lo que se 






2.1.1.1. EVALUACIÓN EN ORIGEN (EO) DE LA INFECCIÓN  
El riesgo de infección en origen se ha evaluado teniendo en cuenta los 30 
países europeos desde donde es más probable que migren o que se muevan 
las aves acuáticas hacia España debido a su comportamiento en su ciclo 
biológico o a la proximidad geográfica.  
La selección de países se ha basado en el análisis de los más de 10.500 
registros de las recuperaciones en España de aves acuáticas anilladas fuera 
de España que constan en la base de datos de la Oficina de Especies 
Migratorias, MARM (1960-2004). 
Puesto que la prevalencia en las aves silvestres es desconocida, para evaluar 
la EO se ha tenido en cuenta tanto los brotes declarados a la OIE en Europa 
entre Diciembre 2005 y Diciembre 2007 (Tabla 5), como los parámetros que 
pueden favorecer la transmisión en los países de partida de nuestras aves 
invernantes. Cada uno de esto factores se comenta a continuación: 
1. Consideraciones sobre los brotes de gripe aviar 
Se han considerado tanto los brotes en aves domésticas, como en cautivas y 
en silvestres. Sin embargo, la probabilidad de detección se espera que sea 
mayor en aves domésticas y cautivas que en aves silvestres, ya que es sobre 
ellas donde se  aplican las medidas de control y no sobre las silvestres. Por 
tanto, estas diferencias se han tenido en cuenta atribuyendo un valor 
multiplicativo a cada declaración de brote de vGAAP H5N1 durante el periodo 
de estudio, en función del control sanitario, teniendo además en cuenta la 
magnitud de brote. Así pues, se ha asignado:  
- Valor=1 para los brotes en aves domésticas, puesto que se asume 
que hay un mayor control sanitario; 
- Valor=2 a aquellos ocurridos en aves cautivas o semicautivas de 
zoos o cinegéticas, donde se asume que existen controles sanitarios 
regulares, 
- Valor=3 a los ocurridos en aves silvestres en los que se hayan visto 
implicadas de 0-10 aves,  
- Valor= 4 a los brotes en aves silvestres con 11-50 aves positivas, y  





En las aves silvestres, la única medida sanitaria efectuada son los muestreos 
al azar de un número total de individuos desconocido, por eso se les ha 
asignado un valor multiplicativo creciente en función de la cantidad de aves 
implicadas. A mayor número de aves afectadas en el mismo lugar y tiempo, 
mayor es la posibilidad de que se hayan infectado otras aves concentradas en 
ese mismo espacio y tiempo. 
El valor final por país (O) resulta de la suma de las multiplicaciones entre el 
número de brotes y el valor multiplicativo correspondiente. 
2. Parámetros que favorecen la transmisión de gripe aviar en origen 
Dada la ausencia informativa acerca de la dinámica de la infección en las 
diferentes especies de aves acuáticas, se han seleccionado unos criterios de 
riesgo que pueden favorecer la transmisión de GA, como son: 
a. La concentración de aves acuáticas en humedales porque aumenta las 
posibilidades de contagio, no solo por la agregación de especies 
susceptibles, sino también por el hábitat acuático como medio para la 
transmisión fecal-oral del vGA.  
Para estudiar este parámetro, se eligieron humedales que cumplieran una 
serie de criterios estandarizados, seleccionando los RAMSAR 
(http://www.ramsar.org) y/o IBAs (http://www.birdlife.org) que 
cumplieran con el criterio de alojar a más de 20.000 aves acuáticas 
(criterio RAMSAR 5 e IBA A4iii). Se analizaron éstos en los 30 países 
europeos considerados en el estudio. 
Al no disponer de datos sobre la densidad de aves acuáticas por país, se 
estimó la superficie total de humedales relativa al tamaño del país (H). 
Este parámetro se expresó relativizando el valor obtenido para cada país 
por el menor valor del conjunto de países. 
b. La temperatura, porque, como ya se ha comentado previamente en la 
Introducción, condiciona la supervivencia ambiental del vGA en una 
relación inversa, de manera que la infectividad será mayor si existen 





Para estudiar este parámetro, se estimó para cada país, la temperatura 
mensual mínima desde marzo a agosto (T), es decir, se eligió la 
temperatura en los meses anteriores al comienzo de la migración otoñal. 
Se obtuvieron los registros históricos de las estaciones climáticas más 
próximas, o a las zonas de brote o a los humedales que cumplieran los 
criterios de selección mencionados en el punto 1.  
Se utilizó la base de datos del Servicio Mundial de Información 
Meteorológica para el periodo 1971-2000 (disponible en español en la 
página web http://wwis.inm.es/, último acceso en Abril 2008)  
En la Tabla 5 se expresan los datos por país para cada uno de los 
parámetros considerados en el cálculo de EO. 
2.1.1.2. EVALUACIÓN EN TRÁNSITO (ET) DE LA 
INFECCIÓN  
La evaluación de la emisión comprende desde la partida de aves desde los 
lugares de cría o muda hasta la llegada a nuestras fronteras. Por esta razón, 
además de considerar la prevalencia en los países de partida, se ha tenido en 
cuenta la variabilidad de la infección durante el trayecto migratorio debido a 
las posibles paradas de descanso y alimentación que realizan las aves durante 
sus vuelos (stop-over). Cuantas más paradas realicen y mayor tiempo 
permanezcan en cada parada, más aumentarán las posibilidades de infectarse 
si el vGA está circulando, asumiendo un contacto efectivo del 100%.  
Las especies fueron seleccionadas considerando los criterios de la EFSA 
(2006): carácter migratorio, uso del hábitat acuático, gregarismo, ajustando 
la selección a la realidad española, es decir, considerando la mayor 
abundancia de las especies en nuestro país. Así pues, se seleccionaron 25 
especies invernantes (Figura 24). Los datos de su abundancia se obtuvieron 
de la SEO/BirdLife (Marti and Del Moral, 2003), los de su comportamiento 
migratorio se obtuvieron para cada una de las especies a partir de atlas 
europeos de migración (BirdLife, 2004) y los datos de los  registros 
migratorios de la Oficina de Especies Migratorias del MARM, de donde se 
estimaron las distancias máximas de sus movimientos y se hizo el recuento 






Las especies seleccionadas en la evaluación de riesgo aparecen en la Figura 
24.  
Tabla 5. Datos considerados para la evaluación de la infección en origen (EO) [Brotes (OIE), 
humedales (Wetlands International, BirdLife International), temperatura (Instituto Nacional 
de Meteorología)] 
Países 







mínima media (ºC) 
Albania 2 (2) 0,0019 13,52 
Alemania 375 (3, 370, 2) 0,0254 9,46 
Austria 1 (1) 0,0103 9,05 
Bélgica - 0,0187 9,34 
Belarrusia - 4,8171E-09 6,8 
Bosnia 1 (1) 1,9558E-08 6,93 
Croacia 7 (7) 0,0120 11,62 
Dinamarca 27 (27) 0,1835 8,017 
Eslovaquia 2 (2) 0,0069 10,32 
Eslovenia 3 (3) 0,0003 7,92 
Estonia - 0,0782 5,23 
Finlandia - 0,0070 3,18 
Francia 27 (1, 26) 0,0051 13,22 
Holanda - 0,0774 8,62 
Hungría 11 (9, 2) 0,0159 10,77 
Irlanda - 0,0509 7,85 
Islandia - 0,0134 3,63 
Italia 13 (13) 0,0013 13,63 
Letonia - 0,0003 7,6 
Lituania - 0,0069 7,48 
Luxemburgo - 3,867E-07 9,2 
Noruega - 0,0012 4,17 
Polonia 14 (2, 12) 0,0017 8,18 
Portugal - 0,0138 13,21 
Reino Unido 3 (2, 1) 0,0280 8,32 
Rep. Checa 11 (4, 7) 0,0065 7,7 
Rusia 24 (18, 6) 0,0030 8,15 
Serbia y 
Montenegro 
3 (1, 2) 0,0061 8,92 
Suecia 6 (6, 1) 0,0077 6,52 
































Figura 24. Especies seleccionadas en la evaluación del riesgo de entrada de GAAP H5N1 en España 
(Fuente: propia) 
En el Anexo 2.4 se presentan cada una de las especies estudiadas, la familia y 
el orden al que pertenece, las distancias máximas registradas, el porcentaje 
de anillas recuperadas por país y especie, y la distribución de las especies en 
mapas de España. 
Se utilizó el criterio de expertos en ornitología (Prof. Salvador Peris, de la 
Universidad de Salamanca y Dr. Octavio Infante, de la SEO/BirdLife) para la 
estimación del número de paradas (N) y del tiempo de parada (t) que emplea 





Tabla 6. Características de las 25 especies consideradas en el estudio: abundancia, 






Tiempo de parada 
(t) (Horas, días) 
Anas acuta 19.023 114 1-10 1H-25d 
Anas clypeata 93.274 272 1-10 1H-25d 
Anas crecca 65.755 789 1-20 1H-30d 






Anas strepera 11.363 94 1-10 1H-25d 
Anser anser 81.268 1.171 1-2 1H-7d 
Aythya ferina 32.887 181 1-20 1H-30d 
Aythya fuligula 4.344 38 1-10 1H-2d 
Calidris alpina 47.291 419 1-20 1H-2d 
Calidris minuta 9.001 53 1-20 1H-2d 
Fulica atra 81.052 274 1-20 1H-30d 
Larus cachinnans 91.058 235 1-10 1H-30d 
Larus fuscus 68.416 1.994 1-10 1H-30d 
Larus ridibundus 152.980 3.092 1-10 1H-30d 
Limosa limosa 34.159 166 1-20 1H-2d 
Netta rufina 14.686 47 1-10 1H-30d 



























Tringa totanus 3.892 343 1-20 1H-2d 
 
Los rangos para N y para t se ajustaron a una distribución uniforme y a una 
distribución beta respectivamente. La mediana (S) de la distribución obtenida 
tras la multiplicación de N· t se utilizó como entrada de la ecuación que se 
desarrolló para realizar el modelo de evaluación del riesgo. 
Además de S, también se introdujeron en la ecuación: el número de 
recuperaciones de anillas por país (R) como estimación del volumen de aves 
que llega a España de cada zona, y el inverso de la distancia (1/d) para tener 





países de los que se carecía de recuperaciones en la base de datos (0 anillas 
recuperadas en la Tabla 7), se utilizó la distancia desde el punto medio de los 
humedales de España al punto medio de los humedales de cada país 
(calculado con el software de información geográfica ArcGIS 9.2) (Tabla 7). 
Tabla 7. Distancia media del resto de Europa a España y número de anillas recuperadas 
por país de origen (Fuente: propia y a partir de la base de datos de la OEM) 
Países Distancia media 
(Km.) 
Número de anillas 
recuperadas 
Albania 2035 0 
Alemania 1881 796 
Austria 1892 12 
Bélgica 1554 383 
Bielorrusia 2987 6 
Bosnia 1921 5 
Croacia 1983 1 
Dinamarca 2239 854 
Eslovaquia 2213 0 
Eslovenia 1678 0 
Estonia 3041 70 
Finlandia 3333 352 
Francia 1065 2235 
Holanda 1788 1314 
Hungría 2133 14 
Irlanda 1715 168 
Islandia 3148 106 
Italia 1465 67 
Letonia 2945 133 
Lituania 2757 98 
Luxemburgo 1530 0 
Noruega 3015 193 
Polonia 2423 342 
Portugal 421 202 
Reino Unido 1788 2232 
Rep. Checa 2025 200 




Suecia 2851 493 
Suiza 1336 160 
 
 
2.1.1.3. FORMULACIÓN DE LA EVALUACIÓN DE LA 
EMISIÓN (EE) 
La EE se computó en dos pasos, teniendo en cuenta cada uno de sus 





(en tránsito, ET). Cada parámetro se introdujo en la ecuación como un valor 
relativo al más alto de su categoría. 
1. Primer paso: Recordemos que la EO tenía en cuenta para cada país las 
declaraciones de GAAP H5N1 a la OIE (O), las superficie relativa de 
humedales (H) y la temperatura mínima media (T). Estos tres 
elementos se combinaron de manera multiplicativa asumiendo que 
eran independientes: EO = O· H· T 
2. Segundo paso: Recordemos que la ET tenía en cuenta para cada país 
el número de recuperaciones (R) y la inversa de la distancia hasta 
España (1/d), además del tiempo y número de stop-over (S) para 
cada una de las 25 especies consideradas. Para obtener el valor de ET 
se computó la multiplicación de todos estos parámetros en una tabla 
cruzada: el valor de S en las filas multiplicados por el valor de (R· 
1/d) en columnas. 
Finalmente, para computar el valor de EE para cada especie se utilizó una 
segunda tabla cruzada en la que se multiplicó el valor de ET en las filas por el 
valor de EO en las columnas. La suma por especie de esta multiplicación da 
lugar al valor de EE:  
EE por especie = Σ (EO· ET) 
2.1.2. EVALUACIÓN DE LA EXPOSICIÓN (EX) 
La evaluación de la exposición se estimó en España a nivel provincial, 
excluyendo a las Islas Canarias por su poca representatividad en la invernada 
de aves acuáticas.  
Para evaluar la exposición se incluyó el resultado de la evaluación de la 
emisión (EE) y se estimó la posibilidad de contacto entre las aves acuáticas 
silvestres migratorias y las residentes, y también entre las aves acuáticas 
silvestres y las domésticas. Se tomó la abundancia y la distribución media 
(1991-2001, Martí y del Moral, 2003) de las 25 especies de aves acuáticas 
silvestres (Figura 15b, Anexo 2.4), así como la densidad de los diferentes 
tipos de aves productivas de España en cuanto a explotaciones por km2 





ponedoras y pollos de carne por km2 fueron utilizados posteriormente para 
corregir el modelo comparando dichos datos con los de explotaciones. 
Como el riesgo de exposición puede variar en función de la susceptibilidad de 
cada especie, se estimó una EX para cada especie de ave doméstica: 
Gallinas/pollos criados en intensivo, gallinas/pollos de exterior, pavos, 
perdices, pichones, avestruces, codornices, patos y gansos, faisanes y 
pintadas.  
También se incorporó la temperatura mínima media como factor ambiental 
modulador de la supervivencia del vGA, pero esta vez de los meses 
principales de la invernada: de septiembre a enero (Instituto Nacional de 
Meteorología, 1971-2000), cuando la exposición podría ser mayor. En la Tabla 
8 8 8 8 8 8 8 8 8 8 se resumen estos parámetros que fueron usados para el 
cálculo de EX, poniendo como ejemplo dos sistemas productivos: gallinas de 





Tabla 8. Algunos de los parámetros para computar la evaluación de la exposición (EX): 
temperatura mínima media, densidad de aves domésticas (en esta tabla: granjas de 












A CORUÑA 10,84 11,64 2,14 61.560 
ALAVA 4,82 6,36 0,33 11.036 
ALBACETE 5,00 8,00 0,20 6.194 
ALICANTE 11,00 10,09 1,55 34.505 
ALMERIA 12,98 9,03 2,62 7.046 
ASTURIAS 8,64 3,54 0,38 24.557 
AVILA 3,02 1,74 0,00 4.958 
BADAJOZ 8,12 4,38 0,23 68.433 
BALEARES 12,32 27,40 2,40 10.356 
BARCELONA 9,50 45,76 7,25 8.444 
BURGOS 2,90 43,35 0,00 2.600 
CACERES 9,08 2,72 0,05 44.920 
CADIZ 10,36 15,14 2,96 43.518 
CANTABRIA 9,22 2,23 0,19 17.146 
CASTELLON 10,58 113,46 66,80 8.738 
CIUDAD REAL 5,84 3,22 0,05 27.229 
CORDOBA 8,96 27,30 22,29 18.284 
CUENCA 4,16 10,00 0,58 16.717 
GIRONA 6,32 52,31 21,49 23.756 
GRANADA 5,38 7,39 1,19 1.351 
GUADALAJARA 0,90 10,65 0,00 513 
GUIPUZCOA 9,36 20,30 2,02 3.774 
HUELVA 11,40 26,74 4,05 179.191 
HUESCA 6,26 116,43 2,24 1.629 
JAEN 9,83 5,65 0,67 3.464 
LA RIOJA 7,33 22,87 0,00 2.263 
LEON 5,36 12,00 5,90 3.440 
LLEIDA 6,20 814,13 33,27 4.523 
LUGO 5,20 25,22 11,87 9.316 
MADRID 7,52 8,46 0,12 7.307 
MALAGA 11,80 45,64 34,90 12.629 
MURCIA 9,38 31,01 21,04 7.291 
NAVARRA 5,60 33,80 15,98 10.228 
OURENSE 6,40 57,33 19,66 9.432 
PALENCIA 10,23 10,53 0,87 5.523 
PONTEVEDRA 9,44 42,35 1,56 64.143 
SALAMANCA 3,64 1,60 0,00 6.373 
SEGOVIA 5,00 4,59 0,14 1.255 
SEVILLA 10,48 37,38 22,37 79.858 
SORIA 2,88 2,98 0,68 1.211 
TARRAGONA 10,24 233,60 89,80 113.020 
TERUEL 2,82 8,51 0,07 817 
TOLEDO 6,90 15,31 0,07 40.435 
VALENCIA 11,72 16,38 0,19 57.493 
VALLADOLID 4,40 40,32 0,00 2.576 
VIZCAYA 8,46 29,32 2,71 10.072 
ZAMORA 5,26 3,28 0,09 34.091 






2.1.3. FORMULACIÓN DE LA EVALUACIÓN DE LA 
EXPOSICIÓN (EX) 
El valor de la exposición se obtuvo para cada provincia mediante el uso de 
una tabla cruzada en la que se multiplicó el valor de EE para cada especie 
silvestre (en columnas) por el valor para cada provincia de la abundancia de 
aves acuáticas silvestres (A), la densidad de aves domésticas (D) y la 
temperatura (T), es decir por el producto (A· D· T) (en filas). Como se había 
hecho para el cómputo de EE, cada parámetro se transformó a un valor 
relativo al más alto de su categoría. El valor de EX por provincia resulta de la 
suma de las multiplicaciones:  
EX por provincia = Σ (A· D· T· EE) 
La EX por provincia se representó con el software ArcGIS 9.2 distribuida por 
quintiles en un mapa de España con colores degradados, denominado 







2.2. EVALUACIÓN CUANTITATIVA DEL RIESGO DE 
INTRODUCCIÓN DE GRIPE AVIAR POR AVES 
SILVESTRES EN ESPAÑA 
La evaluación cuantitativa del riesgo se ha dividido en tres partes: 
- La estimación de la probabilidad de ocurrencia de GAAP H5N1 en 
Europa (pi), para lo cual se dividió un mapa de Europa en celdillas de 
20· 20 Km2 y se utilizaron las distribuciones geográficas de los brotes 
declarados a la OIE entre 2005 y 2007, los humedales y la densidad 
avícola. 
- La verificación y validación del modelo empleado para estimar la 
probabilidad anterior. 
- La probabilidad de que un ave acuática infectada migre desde 
cualquiera de las celdillas del mapa europeo a las unidades 
veterinarias de España durante los meses de agosto-febrero (pe). 
2.2.1. EVALUACIÓN DE LA EMISIÓN: 
INCIDENCIA DE GRIPE AVIAR DE ALTA 
PATOGENICIDAD H5N1 EN EUROPA 
Para el análisis cuantitativo, se evaluó la infección en origen (pi) tomando en 
consideración la coordenada geográfica de los brotes de GAAP H5N1 
declarados a la OIE entre 2005 y 2007, así como la distancia entre los brotes 
y la distribución espacial  de las aves domésticas y silvestres. 
El análisis espacial se desarrolló con el método de co-krigeo probabilístico que 
correlaciona una variable principal (los brotes) con dos co-variables (las aves 
domésticas y las silvestres).  
Para llevar a cabo los análisis espaciales resulta conveniente, o utilizar los 
datos en formato de punto, o transformar los demás formatos a la unidad 
administrativa común más pequeña. El mapa de Europa se dividió en 
cuadrados o celdillas (rasters) de 20· 20 km2, resultando en una superficie de 





Todos los análisis y técnicas espaciales se desarrollaron con el software 
ArcGIS 9.2. 
2.2.1.1. CASOS DE GRIPE AVIAR DE ALTA PATOGENICIDAD 
H5N1 EN EUROPA 
Se buscaron las coordenadas de todos los brotes de GAAP H5N1 declarados a 
la OIE entre el 1 de diciembre de 2005 y el 1 de diciembre de 2007, bien en la 
declaración o mediante el buscador Global Gazetteer 
(http://www.fallingrain.com/world/) introduciendo el nombre de la unidad 
administrativa más pequeña de la declaración (Figura 25).  
Puesto que la transmisión de GA por aves silvestres no puede limitarse a una 
coordenada geográfica concreta, se utilizó la técnica espacial de suavizado por 
kernel asumiendo que la coordenada representa el centroide de la zona 
infectada. La técnica de densidad kernel difumina el valor de cada punto 
(número de brotes en una misma geolocalización) hacia un radio establecido, 
que en este caso fue de 10 km por coincidir con el establecido para la zona de 
vigilancia por legislación (Directiva 2005/94/CE). De esta manera, se puede 
observar más fácilmente mediante una degradación de colores, aquellas 
zonas con mayor número de brotes (Figura 26). 
 







Figura 26.  Suavizado de densidad kernel de los brotes de GAAP H5N1 (2005-2007) 
(elaboración propia) 
La incidencia suavizada de GAAP H5N1 (Ki) representa la intensidad del 
proceso infeccioso en Europa durante el periodo de estudio. 
2.2.1.2. COVARIABLES PARA EL CÓMPUTO DE LA 
PROBABILIDAD DE OCURRENCIA DE GRIPE AVIAR EN 
EUROPA 
Se utilizaron dos covariables para representar la distribución espacial de la 
población en riesgo: las densidades geográficas de las aves domésticas y de 
las aves silvestres. 
Para las primeras, se adaptó al formato raster los mapas digitales de la FAO 
sobre la densidad mundial de aves de producción (2005) de la página web 
sobre datos geo-espaciales (GeoNetwork) (Figura 27). 
Para las segundas, se utilizó la localización de los humedales clasificados 
como RAMSAR (www.ramsar.org) e IBA (www.birdlife.int) que cumplieran con 
los criterios 5 y A4iii respectivamente (más de 20,000 aves) como estimación 






Figura 27. Densidad de aves de producción (elaboración propia a partir de lo estimado por la FAO 
en 2005) 
 
Figura 28. Humedales RAMSAR e IBAs de > 20.000 aves como estimación de la abundancia de aves 
acuáticas (elaboración propia) 
Las dos capas de las covariables fueron superpuestas con la capa del 





2.2.1.3. ANÁLISIS DE PROBABILIDAD POR CO-KRIGEO 
El análisis para realizar el co-krigeo de probabilidad se calcula con una de las 
extensiones del ArcGIS 9.2 (ESRI Corp.) llamado “análisis geo-espacial”, que 
estima la probabilidad de encontrar un caso de GAAP H5N1 condicionado a los 
valores de incidencia (Ki), a la distancia y a los valores de la distribución de la 
población susceptible de brote para cada celdilla de 20· 20 km2. A mayor 
distancia a Ki, menor es la probabilidad de infección de GAAP H5N1, pero, por 
ejemplo, para dos celdillas que estén a la misma distancia de otra con un 
valor elevado de Ki, la probabilidad de infección será mayor para aquélla con 
el valor más alto de animales susceptibles.  
Recordemos que la epidemiología espacial tiene en cuenta las dependencias 
espaciales, considerando que las variables próximas geográficamente tienen 
más factores en común que las que están más lejanas. La manera de medir 
esta dependencia espacial o autocorrelación entre pares de celdas (que 
expresan las probabilidades de ocurrencia de GAAP H5N1 en cada una, Ki,) o 
entre pares de co-variables utilizadas para definir cada celda del modelo, se 
estimó mediante la computación del semivariograma (expresión matemática 
para la autocorrelación). El semivariograma empírico fue ajustado a un 
modelo k-Bessel, en el que se enfatiza la influencia de la proximidad 
geográfica de los pares de valores de manera decreciente a medida que 
aumenta la distancia que los separa hasta que ya no presentan 
autocorrelación. El modelo se ajustó sin intercepción en el gráfico en el valor 
0, lo que significa que cuando la distancia entre dos pares de puntos tiene un 
valor tan bajo que casi comparten la misma geolocalización, la autocorrelación 
es máxima y ambas celdillas tienen la misma probabilidad de tener un caso 
de GAAP H5N1. Se escogió un número bajo de lags (8) de  1 Km de tamaño 
asumiendo que la incidencia de GAAP H5N1 presenta una elevada 







Figura 29. Semivariograma ajustado a un modelo K-Bessel de 8 lags. Cada punto rojo 
representa un par de valores observados. La línea azul representa el modelo ajustado a 
los pares de valores (elaboración propia) 
La probabilidad de GAAP H5N1 se estimó para cada una de las celdillas del 
mapa europeo para cada conjunto de 12 celdas adyacentes, que es el mínimo 
recomendado para efectuar el análisis de co-krigeo (Isaaks and Srivastava, 
1989). 
2.2.2. VERIFICACIÓN Y VALIDACIÓN DEL 
MODELO PROBABILÍSTICO DE CO-KRIGEO 
Es difícil validar un modelo de una enfermedad de declaración obligatoria, ya 
que, como su propio nombre indica, es imperativo por legislación informar a 
la comunidad internacional de los casos de GA H5 y H7 y no es posible 
conseguir referencias independientes sobre la incidencia de GAAP H5N1 para 
validar las predicciones del modelo de co-krigeo.  
Se han utilizado dos métodos para intentar verificar y validar el modelo 
probabilístico de co-krigeo.  
El primero consiste en el sustento del sentido biológico mediante la 
correlación entre de la suma de los valores de probabilidad de co-krigeo 
obtenida con nuestro modelo para las celdillas de cada país (PPc) y: 
- la probabilidad de que un ave proceda de un determinado país (PAc), 
mediante los datos de abundancia de aves silvestres estimada a partir 
de los datos recopilados por Atkinson y cols. (2006) en humedales de 
>60.000 aves a nivel de país, con los resultados obtenidos de nuestro 
modelo de co-krigeo que considera la suma de los valores de todas las 
celdillas de cada país 
Eje Y: 
(Diferencia de 
los valores para 
cada pareja)2 






- la probabilidad de que un brote sea declarado a la OIE en un 
determinado país (PRc) 
De esta forma, la asociación entre PPc y PAc, y PPc y PRc se cuantificó 
mediante la computación del coeficiente de correlación de Spearman Rs en 
SPSS 15.0® (valores de Rs>0,6 son indicativos de una asociación fuerte). 
El segundo método utilizado consiste en una validación cruzada de la 
predicción, mediante el modelo de co-krigeo, del valor de una de las celdas 
que se ha sacado previamente del análisis. El procedimiento se repite con 
cada una de las celdillas. Se considera que el modelo ha sido validado si la 
probabilidad estimada por co-krigeo de encontrar un positivo en una celdilla 
con casos (Ki>0) es significativamente mayor (P>0,05) que en las celdillas sin 
casos (Ki=0). La diferencia se computó con un test de Mann-Whitney en SPSS 
15.0®. 
2.2.3. RIESGO RELATIVO EN LAS UNIDADES 
VETERINARIAS DE ESPAÑA DE QUE MIGRE UN 
AVE ACUÁTICA INVERNANTE INFECTADA CON 
GRIPE AVIAR DE ALTA PATOGENICIDAD H5N1  
La probabilidad de que un ave acuática invernante migre desde cualquiera de 
las celdillas del mapa europeo a España (pe) se estimó como el producto 
entre la probabilidad de infección en origen (pi) y la probabilidad de que un 
ave acuática migre a España (pr) 
pe = pi · pr 
El valor de pr se calculó ajustando una función inversa beta a los movimientos 
de las 25 especies de aves silvestres seleccionadas para la evaluación 
semicuantitativa, basados en las distancias que separan los puntos de 
anillamiento y recuperación, datos obtenidos de la base de datos de la OEM. 
De esta manera, las aves que recorren distancias más cortas para llegar a 
España tienen más oportunidades de llegar que las que están más alejadas, 
puesto que la infección puede influir sobre su capacidad migratoria.  
De todos los registros de la base de datos de recuperaciones de la OEM, que 





recuperación, y número de identificación personal para cada anilla, se 
seleccionaron los que cumplieran los siguientes requisitos: 
1. Que el ave perteneciera a una de las 25 especies acuáticas invernantes 
seleccionadas previamente para el análisis semicuantitativo por sus 
costumbres gregarias y su abundancia en España, 
2. Que las recuperaciones se localizaran en España pero que el ave 
hubiera sido anillada fuera de nuestras fronteras, 
3. Que el movimiento recorrido por el ave seguía una dirección hacia el 
sur, sureste, suroeste u oeste, 
4. Que los registros de recuperaciones fueran entre julio y marzo para 
cubrir toda la época de los movimientos migratorios de invernada, 
desde los más tempranos (julio) hasta su finalización (marzo); y 
5. Que el tiempo entre anillamiento y recuperación fuera menor de 3 
semanas, tiempo que consideraba el periodo de excreción vírica, que 
es de hasta 21 días para algunas especies. 
En total se incluyeron en el análisis 4.331 registros, de los 8875 totales, a los 
que se ajustó la función beta inversa para estimar pr (Figura 30). 
 
Figura 30. Función beta-inversa a la que se ajustaron las distancias recorridas por las 
aves migratorias invernantes (OEM, MARM)  
Para cada una de las localizaciones en España en las que se había recuperado 
una de las 4.331 anillas, se obtuvo un valor de pe. Sin embargo, para poder 
estimar la probabilidad (pw) para todas las celdas de la superficie del estudio 
(43200 celdillas de tamaño 5⋅5 km2) se recurrió a la técnica de interpolación 







distance weighting”). Para ello, se eligió en torno a cada localización o punto 
un radio que incluyera 12 puntos vecinos, pero sin restringir la distancia 
máxima de búsqueda. Se estimó la media aritmética lineal de los valores de 
éstos, enfatizando mediante un peso la influencia de la cercanía geográfica, es 
decir inversamente a la distancia. De esta manera, a partir de cada celda con 
valor, se asigna un valor con un peso decreciente con la distancia, a las 
celdillas de alrededor.    
Para enfatizar la influencia de los valores cercanos, el “poder” de la 
interpolación se optimizó al valor de 1. El valor óptimo del poder es el valor 
que escoge el software tras haber calculado el error de la predicción con 
diferentes valores de poder, de manera que escoge aquél en el que el error 
predictivo sea mínimo. A medida que aumenta la distancia a un punto con 
valor, el peso decrece rápidamente. Un valor de poder=0 significa que el peso 
no decrece con la distancia, es decir, no hay influencia de los valores 
cercanos. Si el poder es un valor muy elevado significa que solo los valores 
más cercanos a la celda para la que se pretende predecir el valor influenciarán 
dicha predicción. 
La diferencia entre los valores obtenidos por la predicción de IDW y los 
valores observados, es decir, el valor de los residuos, fue sometido a la 
prueba de autocorrelación denominada I de Moran en el software ArcGIS.  
Una vez obtenido el valor pw para cada celda, se sumaron todos los valores 
correspondientes a cada unidad veterinaria, UV, obteniendo para cada UV un 
valor (pwi). Se estimó el riesgo relativo (RRi) de introducción de GAAP H5N1 
en cada UV dividiendo el pwi entre el menor valor de entre todos los pwi. La 
variación espacial del RR se cuantificó mediante el test estadístico de escaneo 
espacial computado en el software SatScan 8.0 (www.satscan.org). Se usó un 
modelo normal de dos colas para computar aquellas áreas para las que RRi 
fuera significativamente mayor o menor (p<0,05) que la esperada, bajo la 
hipótesis nula de una distribución homogénea del riesgo por el territorio 
español. Se repitió el análisis comparando la máxima verosimilitud de los 
datos de RRi con replicaciones de Monte Carlo generadas al azar 999 veces, 
de manera que los valores de RRi por encima o por debajo del valor esperado 
pudieran no atribuirse al efecto del azar. Los resultados se expresaron en un 






2.3. APLICACIÓN DE LA EVALUACIÓN DEL RIESGO 
DE ENTRADA A LA VIGILANCIA EPIDEMIOLÓGICA 
DE GRIPE AVIAR EN AVES SILVESTRES 
2.3.1. EVALUACIÓN DE LOS ESFUERZOS DE 
VIGILANCIA DE GRIPE AVIAR EN AVES 
SILVESTRES EN  EUROPA 
Se analizaron los esfuerzos de vigilancia para GA en aves silvestres en todos 
los países de Europa. Dichos esfuerzos se refieren al número de aves 
muestreadas por país de la Unión Europea desde julio de 2005 hasta marzo 
de 2007, asumiendo que la sensibilidad del sistema es homogénea para todos 
los países miembros. Dicha información está disponible en esta página web de 
la Unión Europea: 
http://ec.europa.eu/food/animal/diseases/controlmeasures/avian/eu_resp_su
rveillance_en.htm).  
Bulgaria y Rumanía no fueron incluidas en el análisis, pues entraron a formar 
parte de la Unión Europea en 2007 por lo que se carecía de los detalles de la 
vigilancia de aves silvestres previos a 2006.  
Como regla general, a pesar de que existieran directrices comunes a los 
países de la Unión Europea (Decisión de la Comisión 2007/268/EC), el número 
de aves silvestres a muestrear (mc), quedaba al criterio de los países en 
función de los resultados de sus evaluaciones de riesgo.  
La obtención de un valor probabilístico de la ocurrencia de GAAP H5N1 
estimada para cada una de las 135.500 celdillas del mapa de Europa fue 
sumada para obtener un valor por país (Pc).  
Mediante un análisis de correlación, se analizó la asociación entre Pc y la 
probabilidad de un ave silvestre fuese muestreado en un país de la Unión 





El grado de asociación entre las diferentes probabilidades se cuantificó 
mediante la computación del coeficiente de Spearman (Rs, SPSS 15.0®). Se 
consideró que valores de Rs > 0,6 eran indicativas de una fuerte asociación 
entre los parámetros analizados.  
Además de Rs, la relación entre la probabilidad de muestreo (Pmc) y la 
probabilidad de ocurrencia (Pc) se estimó por la diferencia absoluta (Dc) entre 
ambos parámetros, de modo que un valor de Dc=0 significaría que la 
probabilidad de que un ave fuera muestreada en un país de la Unión Europea 
sería idéntica a la probabilidad de que ocurriera un caso de GAAP H5N1 en ese 
mismo país. La intensidad de los esfuerzos de muestreo de cada país de la 
Unión Europea, ajustada a la probabilidad de ocurrencia de GAAP H5N1, se 
estimó en relación con los demás mediante la identificación de valores 
significativamente (p<0,05) anómalos o extremos (“outliers”), tanto mayores 
como menores, de Dc mediante la aplicación del test de Grubb (Grubb, 1969).  
Para aquellos países identificados como outliers se calculó el ratio entre Pmc y 
Pc (Rmp) para cuantificar el incremento relativo entre los dos parámetros. 
Dejando los outliers fuera de la serie, se computó nuevamente el coeficiente 
de correlación de Spearman entre Pmc y Pc. 
2.3.2. EVALUACIÓN DEL DISEÑO DE LA 
VIGILANCIA DE GRIPE AVIAR EN AVES 
SILVESTRES EN ESPAÑA 
El riesgo relativo (RRi) estimado en la evaluación de riesgo cuantitativo de 
entrada de GAAP H5N1 por unidad veterinaria (UV) se usó para estimar el 
número de aves silvestres que tendrían que haberse muestreado en cada UV 
(mei) si el número de aves que se muestrearon realmente en España en 2007 
(mi) se distribuyera proporcionalmente al riesgo, de forma que: 
∑ ∑= iiiei RR
RRmm )(  
Los valores de mi fueron obtenidos de la base de datos de la Subdirección 





La diferencia entre mei y mi (di) también se computó por UV para analizar la 
desviación entre el número de aves muestreadas observadas y esperadas en 
función del riesgo relativo.  
También se cuantificó el grado de asociación entre la probabilidad de que un 
ave fuera muestreada en una determinada UV i o Pmi siendo Pmi = mi/ Σ mi, 
y la probabilidad de que un ave fuera muestreada en una UV i si se hubiera 
contemplado un muestreo basado en riesgo o Pmei, siendo Pmei = mei/ Σ 
mei, mediante la computación del coeficiente de Spearman (Rs, SPSS 15.0®).  
Tanto Pmi como Pmei fueron comparados también mediante Rs con la 
probabilidad de que un ave estuviera en una determinada UV (Pa), basado en 
la abundancia por humedal en enero, que es cuando ésta es máxima, de las 
25 especies seleccionadas para el análisis cuantitativo, según la base de datos 
de la Sociedad Española de Ornitología para el año 2007. 
Al igual que en la evaluación de la vigilancia en aves silvestres en Europa, se 
consideró que valores de Rs>0,6 correspondían con una fuerte asociación 









































3.1. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN 
SEMICUANTITATIVA DEL RIESGO DE ENTRADA DE 
GRIPE AVIAR POR AVES ACUÁTICAS SILVESTRES 
Los resultados de la evaluación semicuantitativa del riesgo de entrada de GA 
por aves acuáticas invernantes se expresan teniendo en cuenta la evaluación 
de la emisión (EE) y la evaluación de la exposición (EX). 
3.1.1. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN DE LA 
EMISIÓN (EE) 
La evaluación de la emisión comprendía dos partes: la evaluación de la 
infección en origen (EO), en cada país, y la evaluación de la infección en 
tránsito (ET), de las diferentes especies de aves acuáticas silvestres. 
En relación a los parámetros que componen EO, Dinamarca fue el país con 
mayor densidad de superficie de humedales (más del 18% del país); Finlandia 
presentó las menores temperaturas mínimas medias entre marzo y agosto 
(3,32ºC); y Alemania declaró el mayor número de brotes de GAAP H5N1 entre 
noviembre 2005- noviembre 2007 (375).  
El resultado de EO se representó en un mapa coroplético de Europa (Figura 31.) 
en el que a medida que aumenta el índice de riesgo, también lo hace la 
intensidad de color. Los países con mayor índice de riesgo de infección en 
origen fueron Alemania, Croacia, Francia, Hungría y Suecia. 
Cuantitativamente, el mayor valor de EO lo presentó Alemania (0,05) (Tabla 
9). Para aquellos países en los que no se detectó la presencia de GAAP H5N1 
(Estonia, Finlandia, Holanda, Letonia, Lituania, Luxemburgo, Noruega, 
Portugal), se asumió un valor de EO= 0,001, para no descartar la posibilidad 
de que las aves silvestres infectadas hayan circulado sobre ellos aunque ese 
hecho pasara desapercibido. 
Los resultados numéricos de la evaluación de la infección de GAAP H5N1 en 






Figura 31. Distribución por cuantiles de la evaluación de la infección de GAAP H5N1 en 
los países de origen de las aves acuáticas invernantes en España (EO) 
De la evaluación de la infección en tránsito (ET) se deriva que aquellas 
especies más expuestas por el número de paradas y el tiempo que 
permanecen en ellas son Anas crecca, Fulica atra, Aythya ferina y los 
Podiceps; seguidos de los láridos y resto de anátidas (Tabla 10). Sin embargo, 
casi el 50% de las anillas recuperadas (n=10.513) pertenecen a láridos, 
seguidos de Anser anser con más de 1.000 recuperaciones, y de Anas crecca 
con casi 800. En cuanto a la distancia que recorren desde los países de 
origen, aquellas aves provenientes de la ruta mediterránea tendrían en 
principio mayor riesgo al ser las distancias recorridas más cortas (<2.000 Km) 
en comparación con los de la vertiente atlántica (entre 3.000 y 4.000 Km si 
vienen de Rusia o Finlandia, por ejemplo). Sin embargo hay que destacar que 
son más numerosas las recuperaciones de los países atlánticos, exceptuando 
Francia, país que presenta un escenario mixto (Atlántico o Mediterráneo). 
Principalmente llegan las aves de Francia, Reino Unido y Holanda (>1.000 
recuperaciones de cada país), seguido muy de cerca por Dinamarca y 
































Reino Unido 1,57E-04 
Rep. Checa 2,00E-04 
Rusia 1,36E-04 




El resultado final de la evaluación de la emisión (EE) señala a los Larus 
ridibundus como la especie con el índice de riesgo mayor (50% del total de la 
EE), seguido de Anas crecca (11%), Fulica atra (9%) y Phalacrocorax carbo 





Tabla 10. Mediana del producto entre las distribuciones del número de paradas (N) y el 
tiempo de parada (t) y resultado final de la EE por especie  
Especies Mediana (S)  
de N ▪ t 
EE % de EE 
Anas acuta 3295 3,53E-04 0,79 
Anas clypeata 3295 8,88E-04 1,99 
Anas crecca 7567 4,74E-03 10,6 
Anas penelope 3954 6,53E-05 0,15 
Anas platyrhynchos 3295 4,54E-07 0,001 
Anas strepera 3294 5,53E-04 1,24 
Anser anser 260 2,09E-03 4,68 
Aythya ferina 7562 1,47E-03 3,29 
Aythya fuligula 266 2,36E-05 0,05 
Calidris alpina 510 3,72E-04 0,83 
Calidris minuta 508 6,86E-05 0,15 
Fulica atra 7564 3,85E-03 8,61 
Larus cachinnans 3954 1,63E-04 0,36 
Larus fuscus 3954 1,49E-03 3,33 
Larus ridibundus 3954 2,25E-02 50,33 
Limosa limosa 499 1,63E-04 0,36 
Netta rufina 3954 1,16E-03 2,59 
Numenius arquata 508 1,45E-04 0,32 
Phalacrocorax carbo 3295 3,36E-03 7,52 
Phoenicopterus ruber 71 4,31E-06 0,01 
Pluvialis squatarola 504 3,02E-05 0,07 
Podiceps cristatus 7559 3,79E-06 0,01 
Podiceps nigricollis 6306 3,40E-04 0,76 
Recurvirostra avosetta 507 1,13E-04 0,25 
Tringa totanus                505 7,58E-04 1,7 
    
 
3.1.2. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN DE LA 
EXPOSICIÓN (EX): CLASIFICACIÓN DE LAS 
PROVINCIAS ESPAÑOLAS POR SU TIPO 
PRODUCTIVO EN FUNCIÓN DE SU RIESGO DE 
ENTRADA DE GRIPE AVIAR 
El resultado de la evaluación de la exposición (EX) está representado por 





aumenta a medida que aumenta el valor de la provincia. Se han representado 
8 mapas provinciales de España (excluyendo a las provincias canarias y a las 
ciudades autónomas de Ceuta y Melilla), uno para cada tipo productivo y para 
las aves silvestres. 
Como se puede observar en la Figura 32 32 32 32 32 32 32 32 32 32, Gerona es la 
única provincia que, para todas los tipos de explotación, aparece con un 
índice de riesgo relativo elevado. En general, Cataluña y las provincias del 
sudoeste peninsular (Huelva, Cádiz, Sevilla, Málaga y Badajoz), junto con el 
Levante y las provincias gallegas en ocasiones, son las áreas con un riesgo 
relativo más alto para las especies de aves domésticas incluidas en la 
evaluación.  
La diferenciación por especies de la EX señala a Tarragona, Castellón, 
Pontevedra, Huelva, Sevilla y Málaga como las provincias de mayor índice de 
riesgo relativo de EX para pollos/gallinas y pavos, que son las especies 
domésticas más susceptibles clínicamente a la infección de GA. Todas estas 
provincias se caracterizan por la presencia de importantes humedales con 
aves acuáticas de las especies consideradas en el estudio (Tabla 8). 
Tarragona, además, también posee la mayor densidad de granjas de 
pollos/gallinas y es la 2ª en densidad de granjas de pavos (Anexo 2.5). Sin 
embargo la posibilidad de contacto de estas especies de aves domésticas, 
mayoritariamente producidas en sistemas intensivos, hace menos probable el 
contacto con aves silvestres infectivas. El índice de riesgo relativo de EX para 
las gallinas de autoconsumo, con mayores oportunidades de contacto con 
aves silvestres, trasladan el área de mayor riesgo hacia las provincias de La 
Coruña, Vizcaya, Gerona, Zamora, Extremadura y Valencia (Figura 32b). De 
éstas, La Coruña y Vizcaya poseen la mayor densidad de gallinas de 
autoconsumo (Tabla 8). 
Aunque los patos y gansos constituyen un porcentaje muy minoritario de la 
producción y de las granjas productivas aviares de España, son muy 
importantes en la epidemiología de la GA. Las provincias con un índice de 
riesgo relativo de EX mayor para estas especies son las de Cataluña, Islas 
Baleares y Navarra (Figura 32g). 
Respecto a los resultados parciales para la obtención de EX, en las provincias 





varían entre 6ºC (Navarra, Gerona y Lérida) y 10ºC (Tarragona, Barcelona e 
Islas Baleares), siendo más elevadas (>10ºC) para el sudoeste peninsular, lo 
que reduce considerablemente las oportunidades de supervivencia del virus 
de GA en el medio ambiente. Guadalajara registra los valores de temperatura 
mínima media más bajos (0,9ºC) pero está entre las provincias con valores de 






Figura 32. Distribución coroplética de EX por explotaciones productivas y provincia. (a) Gallinas/pollos 
intensivo; (b) Autoconsumo; (c) Pavos; (d) Perdices; (e) Pichones; (f) Avestruces; (g) Patos; (h) Faisanes; (i) 
Gansos; (j) Codornices; (k) Pintadas 
El bajo valor de EX obtenido para todos los tipos productivos en Guadalajara 
nos hizo replantear el modelo ante el reciente brote de GAAP H7N7 en octubre 
de 2009 en una granja de gallinas ponedoras (Almoguera) que se dio en esa 
provincia. Esto representó una oportunidad para validar el modelo 
semicuantitativo, y corregir esta diferencia. Ello nos llevó a sustituir la 
densidad de explotaciones por la densidad de aves como input del modelo, ya 
que de esta forma la coincidencia entre provincia donde se daba el brote y 
provincia con riesgo, resultaba coherente. Los resultados para gallináceas se 
estratificaron además, según la clasificación zootécnica productiva, en 





33 33, muestran la variación del valor de EX tras la estratificación en gallinas 
ponedoras y pollos de carne. Como se puede observar, el valor de EX para 
gallinas ponedoras es elevado en Guadalajara. Sin embargo, el valor de EX 
para aves silvestres es poco importante. 
El otro caso de GAAP ocurrido en España, fue el de H5N1 encontrado en un 
ave silvestre muerta, un somormujo lavanco, en Vitoria, provincia de Álava, 
en junio de 2006. Los valores de EX son también muy bajos para todos los 
tipos productivos tanto con explotaciones como con censos. Sin embargo, hay 
que destacar la ausencia generalizada de datos para el País Vasco por lo que 
resulta difícil validar el modelo para aves domésticas. Sin embargo, el vGAAP 
se detectó en aves silvestres y es interesante el resultado de EX para aves 
silvestres en Álava, ya que se observa que es de alto riesgo relativo en esa 
provincia (Figura 34). 
 
Figura 33. Distribución coroplética de EX por provincia para cabezas de gallinas  








Fig. 33 (continuación) 
 
 
Figura 34. Distribución coroplética por provincias de EX para aves silvestres. Los brotes 






3.2. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN 
CUANTITATIVA DEL RIESGO DE ENTRADA DE GRIPE 
AVIAR POR AVES ACUÁTICAS SILVESTRES 
3.2.1. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN DE LA 
EMISIÓN: PROBABILIDAD DE OCURRENCIA DE 
GRIPE AVIAR EN LA EUROPA 
El mayor valor predictivo de la probabilidad de experimentar un caso de GAAP 
H5N1 por co-krigeo entre los países de la Unión Europea fue estimado para 
Alemania (Figura 35), representando casi la mitad de la probabilidad total de 
encontrar un caso de GAAP H5N1 en la Unión Europea.  
En cuanto al semivariograma, cabe destacar que la autocorrelación se 
mantuvo para pares de celdas localizadas a una distancia ≤338 Km entre 
ellas, como indica el rango o alcance, es decir, el momento en el que la curva 
del modelo llega a la “meseta”, dejando de aumentar. 
 







3.2.2. RESULTADOS DE LA VERIFICACIÓN Y 
VALIDACIÓN DEL MODELO DE CO-KRIGEO 
De los dos métodos utilizados para la verificación y validación del modelo, 
cuando se correlacionaban los resultados obtenidos con nuestro modelo con la 
abundancia de aves silvestres a nivel país, por un lado, y con brotes 
declarados a nivel país, por otro, se demostró que la asociación tanto entre 
PAc (abundancia) y PPc, (probabilidad de GAAP H5N1) como entre PRc 
(brotes) y PPc (probabilidad de GAAP H5N1) fue significativa (Rs= 0,825 y 
Rs= 0,869 respectivamente; P< 0,01), verificando el sentido biológico del 
modelo 
La predicción de la incidencia de GAAP H5N1 estimada  en el proceso de 
validación cruzada fue significativamente mayor (U de Mann–Whitney = 
1.410.517; P < 0,01) para aquellas celdillas con Ki > 0 en comparación con 
las celdillas en las que Ki = 0, por lo que se asumió la validación cruzada del 
modelo.  
3.2.3. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN DEL 
RIESGO DE EXPOSICIÓN: RIESGO RELATIVO DE 
QUE LLEGUE A UNA UNIDAD VETERINARIA DE 
ESPAÑA UN AVE INFECTADA CON GAAP H5N1 
El riesgo de introducción de GAAP H5N1 en España asociado al movimiento de 
aves acuáticas silvestres infectadas no se distribuía uniformemente por el 
territorio español (Figura 36). Las áreas con un mayor riesgo relativo (RR) 
estimado de introducción de GAAP H5N1 siguen en la península una dirección 
NEÆSO, coincidiendo con la dirección aproximada de la ruta migratoria 
Atlántica al atravesar España. El estadístico de escaneo espacial identificó dos 
agrupaciones (“clusters”) significativas (P<0,05) de áreas con elevado RR de 
introducción de GAAP H5N1 en España (Figura 36). El RR del cluster primario, 
con un radio de 108 Km que incluía a 43 unidades veterinarias (UV) 
localizadas entre las provincias de Zaragoza, Soria, La Rioja, Álava y Navarra, 
fue 2,17 veces mayor que el riesgo medio para el resto del país. El cluster 
secundario, más pequeño, de 61 Km de radio, incluía 8 UV localizadas en 
Sevilla y Huelva. Sin embargo el RR del cluster secundario fue 3,74 veces 





Guadalajara (octubre 2009) está indicado con un triángulo verde en la Figura 
36, estando situado en una UV cuyo RR es alto. El somormujo lavanco muerto 
en el que se detectó vGAAP H5N1 en junio de 2006 se hallaba en las 
inmediaciones de Vitoria, en la provincia de Álava. Toda esta provincia 
aparece con un RR muy elevado. 
 
Figura 36. Distribución coroplética del riesgo relativo de introducción de GAAP H5N1 en España por 
unidades veterinarias (excl. Islas Canarias, Ceuta y Melilla). Los clusters significativos están 
representados con un círculo: en rojo el primario y en verde el secundario. El triángulo verde indica la 
localización de los positivos a GAAP detectados en España (2006, Álava, y 2009, Guadalajara).  
Los resultados de la prueba de autocorrelación de Moran muestran un 
indicador I muy próximo a 0, es decir,  que no es probable que los residuos 
estén agrupados, lo que significa que el modelo no está estimando ni de más 







3.3. RESULTADOS DE LA APLICACIÓN DE LA 
EVALUACIÓN DEL RIESGO DE ENTRADA DE GRIPE 
AVIAR POR AVES ACUÁTICAS SILVESTRES A LA 
VIGILANCIA EPIDEMIOLÓGICA 
3.3.1. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN DE LA 
VIGILANCIA DE GRIPE AVIAR EN AVES 
SILVESTRES EN  EUROPA 
Los 3 países que muestrearon aves silvestres para la vigilancia de GAAP H5N1 
en una mayor proporción respecto a los demás países de la Unión Europea 
fueron Alemania (Pmc= 0,21), Holanda (Pmc= 0,17) y España (Pmc= 0,14) 
(Tabla 11). Son también los 3 países con una mayor diferencia absoluta (Dc) 
entre Pmc y la probabilidad de ocurrencia de GAAP H5N1 esperada (Pc), y 
cuyos valores de Dc fueron identificados como significativamente atípicos o 
extremos (P<0,01) por 3 pruebas sucesivas de Grubb. En el caso de 
Alemania, el ratio entre Pmc y Pc (Rmp), indica que la Pc es el doble que la 
Pmc, lo que sugiere un número de aves muestreadas menor que lo que cabría 
esperar por su probabilidad de ocurrencia de GAAP H5N1. Por el contrario, el 
Rmp de España y Holanda indica que muestrearon 67 y 32 veces más, 
respectivamente, que lo esperado por la Pc.  
En cuanto al resultado de las correlaciones, los valores de Pmc y Pc, y de Pmc 
y PRc están significativamente asociados entre ellos (Rs = 0,714 y Rs= 0,677 
respectivamente, P <0,01), lo que sugiere que en ausencia de una legislación 
específica acerca del número de aves a muestrear, los países de la Unión 
Europea han alcanzado un equilibrio en general, entre la probabilidad de 
infección y el número de aves a muestrear para la vigilancia de GAAP H5N1. 
La asociación fue aún más fuerte una vez que se excluyeron los países con 
valores atípicos identificados por el test de Grubb (Alemania, Holanda y 
España) (Rs = 0,796, P < 0,01), verificando el equilibrio alcanzado entre 






Tabla 11. Probabilidad de ocurrencia de GAAP H5N1 en la Unión Europea (PRc: 
observada; Pc: estimada) y probabilidad de que un ave muestreada para la vigilancia en 
silvestres de gripe aviar de alta patogenicidad H5N1 en la Unión Europea se localice en 
cada uno de los países (Pmc). Dc indica la diferencia absoluta entre Pc y Pmc 
País PRc  Pc  Pmc  Dc 
Alemania 0,7333  0,4910  0,2119  0,2791 
Holanda 0,0059  0,0025  0,1679  0,1653 
España 0,0020  0,0045  0,1426  0,1381 
Reino Unido 0,0059  0,0336  0,0735  0,0399 
Italia 0,0255  0,0438  0,0694  0,0256 
Dinamarca 0,0529  0,0976  0,0501  0,0475 
Francia 0,0529  0,0750  0,0416  0,0333 
Hungría 0,0216  0,0360  0,0415  0,0055 
Suecia 0,0098  0,0087  0,0329  0,0243 
Austria 0,0020  0,0271  0,0237  0,0034 
Portugal <0,0001  0,0015  0,0229  0,0214 
Bélgica <0,0001  0,0018  0,0222  0,0204 
Polonia 0,0275  0,0664  0,0221  0,0443 
Grecia 0,0294  0,0364  0,0146  0,0219 
Rep. Checa 0,0216  0,0445  0,0134  0,0310 
Eslovaquia 0,0039  0,0087  0,0105  0,0018 
Irlanda <0,0001  0,0004  0,0096  0,0092 
Eslovenia 0,0059  0,0194  0,0063  0,0131 
Chipre <0,0001  0,0001  0,0048  0,0047 
Finlandia <0,0001  0,0004  0,0046  0,0042 
Lituania <0,0001  0,0003  0,0042  0,0039 
Luxemburgo <0,0001  <0,0001  0,0041  0,0041 
Letonia <0,0001  0,0001  0,0028  0,0027 
Estonia <0,0001  0,0003  0,0022  0,0019 
Malta <0,0001  <0,0001  0,0005  0,0005 
 
3.3.2. RESULTADOS DE LA EVALUACIÓN DE LA 
VIGILANCIA DE GRIPE AVIAR EN AVES 
SILVESTRES EN ESPAÑA 
De las 492 unidades veterinarias (UV) incluidas en el análisis, se dispuso de 
los datos de vigilancia de GA en aves silvestres para un 48% de ellas. El 
muestreo tiene una distribución irregular por el territorio español (Figura 37): 
las comarcas del entorno de Doñana (Sanlúcar la Mayor, en Sevilla, pmi= 
0,31; Almonte, en Huelva, pmi=0,11; y Antequera, en Málaga, pmi= 0,06) 
muestrearon en mayor proporción (casi un 50% de las aves muestreadas) 
respecto al resto de UV. La UV de Madrid le siguió en importancia, con casi el 





El 71% de las 492 UV y un 75% de las 236 con datos de vigilancia tienen 
datos de abundancia de aves acuáticas (Figura 15). Estando el muestreo 
basado principalmente en la abundancia de aves acuáticas silvestres, pa y 
pmi están significativamente asociados, aunque la correlación no es muy 
fuerte (P<0,05, Rs= 0,357, n=178). No se encontraron asociaciones 
significativas entre pa y un muestreo basado en el riesgo (pme) (P=0,219, 
Rs=-0,066, n=350) ni entre pmi y pme (P=0,125, Rs=0,1, n=236). 
La mayoría (83%) de las 492 UV han muestreado menor número de aves que 
lo esperado si el plan de vigilancia hubiese seguido un diseño basado en el 
riesgo de introducción de GA, como lo indican los valores de di>0 (Figura 38). 
Los resultados del estadístico de escaneo espacial no identificaron clusters 
geográficos en los que el valor de la media de di fuese significativamente 
mayor o menor que el esperado bajo la hipótesis nula de distribución 
uniforme de di.  
 
Figura 37. Distribución coroplética por cuantiles del muestreo de aves silvestres para 
vigilancia de gripe aviar observado (A) y esperado (B) por unidad veterinaria (UV). Los 













Figura 38. Distribución por unidad veterinaria (UV) de la diferencia (di) entre el 
muestreo observado y el esperado en función del riesgo. Las UV más claras 
(83%) han muestreado menos que lo correspondiente a su riesgo relativo de 
entrada de gripe aviar de alta patogenicidad H5N1 por aves acuáticas 
invernantes. Los dos brotes de GAAP están indicados con un triángulo verde (el 







































El riesgo de entrada de GAAP en España mediante la llegada de aves migratorias 
invernantes se evaluó mediante un análisis encuadrado en el marco 
metodológico propuesto por la OIE para las evaluaciones de riesgo, en el que se 
estima la probabilidad de ocurrencia de una cadena de eventos desde la emisión 
del peligro en origen, la exposición al peligro y la consecuencia del mismo. 
La evaluación del riesgo se ha desarrollado mediante dos métodos: 
semicuantitativo y cuantitativo. Ambos métodos se han apoyado en 
herramientas espaciales aplicables a la epidemiología de la enfermedad 
facilitando la interpretación de los resultados mediante la obtención de mapas de 
riesgo relativo. Esta representación visual de los resultados se ha expresado en 
diferentes niveles administrativos, en función de la información disponible y de la 
profundización progresiva realizada por la sucesiva metodología empleada.  
Los resultados por mapas son fácilmente interpretables, aunque no por ello haya 
que descuidar el entendimiento del análisis que los sustentan. 
La importancia de las aves acuáticas invernantes en nuestro país es un hecho 
muy destacable. La invernada está fundamentalmente compuesta por aves 
acuáticas procedentes del centro y norte de Europa, de zonas en las que se 
registraron brotes de GAAP H5N1 en aves silvestres principalmente durante los 
meses de invierno de 2005 y primavera de 2006. Era razonable pensar que las 
aves acuáticas nidificantes de las zonas de brote, pudieran infectarse y ser 
portadoras del virus en la migración otoñal en la migración otoñal hacia su 
invernada en el siguiente otoño-invierno en nuestro país.  
Así pues, el riesgo de entrada debería evaluarse de forma que pudieran ser 
considerados los hechos diferenciales e importantes de nuestro país. La 
evaluación de riesgo realizada en esta Tesis complementa a otras evaluaciones 
de riesgo regionales, como la de la EFSA en Europa, ya que incorpora una 
selección de especies de mayor riesgo que además de presentar un mayor riesgo 
y coincidir con el criterio de la EFSA, responden a la realidad ornitológica 
invernante de España. El análisis en profundidad de los movimientos de las 
especies de aves acuáticas seleccionadas para el estudio ha sido una fuente muy 
enriquecedora para evaluar su riesgo asociado a la entrada de GA, máxime si se 





A continuación se discuten cada uno de los resultados obtenidos con cada 
método. 
0.1. DISCUSIÓN DE LOS RESULTADOS DEL MÉTODO 
SEMICUANTITATIVO 
Partiendo de los criterios de riesgo propuestos por la EFSA para la Unión Europea 
(EFSA, 2006) para estimar las probabilidades de ocurrencia de cada uno de los 
eventos que deben sucederse para que fuera posible la entrada del vGAAP H5N1 
en Europa a través de las aves silvestres, los resultados del análisis que había 
considerado tanto parámetros cuantitativos como cualitativos relativos a la 
realidad ornitológica española, se transformaron en índices de riesgo. Este 
abordaje tan biológico fue necesario dada la ausencia informativa respecto a los 
factores de riesgo que favorecen la transmisión en las aves silvestres y por el 
conocimiento limitado respecto a cuestiones básicas sobre la dinámica infecciosa 
del vGAAP H5N1 en las diferentes especies de aves silvestres, ni siquiera sobre 
parámetros tan básicos como el periodo de incubación, o la duración, cantidad y 
vía mayoritaria de excreción vírica, muy recientemente descritos para algunas 
especies únicamente  (Artois et al., 2009). Así, por ejemplo, a medida que la 
epidemia fue extendiéndose hasta alcanzar proporciones pandémicas y se fue 
profundizando en su investigación, se averiguó que la vía de excreción 
mayoritaria del vGAAP H5N1 en anátidas era orofaríngea (Keawcharoen et al., 
2008), contrariamente a lo que ocurría con la mayoría de subtipos gripales que 
co-infectan habitualmente a las aves silvestres y cuya replicación y excreción es 
intestinal. 
Entre los 37 órdenes existentes a nivel mundial, 2 órdenes, los Anseriformes y 
Charadriiformes, por su comportamiento gregario y su hábitat acuático, son 
particularmente importantes para la circulación viral de GA. Ciertos parámetros 
como la tasa de excreción, la dosis infectiva, el contagio, incluso la 
recombinación y mutación genéticas del virus se ven favorecidos en especies de 
estos órdenes debido a su comportamiento. Por otra parte, la supervivencia del 
virus en el medio ambiente se ve favorecido por el hábitat acuático que 





Basándonos en estas características, seleccionamos las especies españolas 
intentando que quedaran representadas las de mayor abundancia, 
concentrándonos para nuestro estudio en 25 especies. 
También se ha tenido en cuenta, además de la prevalencia aparente, la 
extensión de los humedales con más de 20.000 aves, por ser zonas donde la 
transmisión puede verse favorecida; el número estimado de humedales en los 
que paran a descansar las aves acuáticas migratorias durante su recorrido hacia 
los cuarteles de invernada en España; el tiempo estimado de vuelo, incluyendo 
el que pasan en los humedales de parada (“stop-overs”), por su relación con los 
periodos de incubación y tiempo de excreción conocidos para algunas especies; 
así como aquellos parámetros ambientales como la temperatura mínima media 
que favorecen la supervivencia acuática de los vGA (Brown et al., 2007b). Para 
obtener la mayor parte de esta información ha sido necesaria una estrecha 
colaboración interdisciplinar con ornitólogos y biólogos de manera que se 
minimizaran los posibles errores sistemáticos y se afinaran al máximo los 
resultados derivados del análisis de las bases de datos seleccionadas con las 
aves silvestres.  
En efecto, el estudio de los movimientos de las aves silvestres viene 
realizándose desde hace más de 50 años gracias a los registros de las anillas 
identificativas, generalmente metálicas,  que ornitólogos cualificados por la 
Sociedad Española de Ornitología (SEO/BirdLife) colocan en las patas de las 
aves, y recuperan posteriormente (registros de recuperación). Estos registros 
son centralizados en una base de datos común, en España es la de la Oficina de 
Especies Migratorias (OEM) del MARM. Sin embargo, cualquier inferencia sobre 
estos datos debe pulirse con el asesoramiento ornitológico, ya que podría 
seriamente falsearse la realidad que se pretende analizar. Hay que tener en 
cuenta que, pese a la precisión de la geolocalización de los registros, las aves 
realizan muchos más movimientos que no son registrados, y que el trayecto 
desde el anillamiento hasta la recuperación no es en línea recta tal como se 
podría deducir si unimos los registros de anillamiento con los de recuperación 
que se obtiene de la base de datos de la OEM. También hay que considerar que 
una ausencia de recuperaciones en un lugar determinado no significa 
necesariamente que el ave no se pueda encontrar en una determinada región, 





los registros de recuperaciones en función de muchos parámetros, como pueden 
ser las actividades estacionales como la caza durante la cual se producen 
muchas de las recuperaciones, de la afición ornitológica de cada país, de los 
esfuerzos ornitológicos que se realizan en determinados años, o de las 
condiciones climatológicas (Clark et al., 2009). 
Hay que tener en cuenta que como solo existe información acerca de la dinámica 
de la infección y la repercusión de la infección sobre los cambios en el 
comportamiento migratorio o la fisiología para unas pocas especies, las 
variaciones inter- e intra- específicas no se han tenido en cuenta en el análisis, 
así como el nivel de inmunidad que se ha considerado homogéneo, aunque toda 
esta información puede ser incorporada a medida que se conozca más sobre este 
tema. 
La abundancia de las 25 aves silvestres seleccionadas considera desde aquéllas 
con más de 4.000 individuos (Tringa totanus, Numenius arquata, Podiceps) a los 
más de 170.000 aves de la especie Anas platyrhynchos (Tabla 6), lo que supone 
el 15% del total de aves consideradas. Entre las especies más abundantes se 
encuentran los Larus ridibundus (14%), los Anas clypeata y Larus cachinnans 
(8% cada uno) y los Anser anser y Fulica atra (7% cada uno). 
Dentro de las Anseriformes, las Anas platyrhynchos se han relacionado 
estrechamente con la epidemiología de la GA, tanto GAAP como GABP, y han 
sido muy estudiados. Son una especie silvestre, migradora, pero fácil de 
domesticar, abundante y común en parques y jardines, y también de explotación 
cinegética. Se ha estudiado su capacidad de excretar grandes cantidades de 
virus, con un periodo de excreción prolongado por lo que pueden actuar como 
reservorio del virus (Sturm-Ramirez et al., 2005). Son muy gregarios y pueden 
coincidir con aves domésticas criadas al aire libre en zonas de alimentación o 
bebida común. Además, la infección no parece incidir sobre su capacidad 
migratoria (Latorre-Margalef et al., 2009). Poseen una población residente muy 
importante, representando menos del 0,10% las recuperaciones de anillas 
analizadas. Por esta razón, el índice de riesgo de emisión que presenta esta 
especie es el menor de todos. Por el contrario, debido a esas mismas 






Dentro de las Charadriiformes, las gaviotas representan el 28% del total de aves 
acuáticas de riesgo consideradas en el estudio. De los tres países en los que se 
declaró a la OIE el vGAAP H5N1 en gaviotas (Ucrania (julio, 2008), Alemania 
(mayo, 2006) y Croacia (abril, 2006)), Alemania es el país que más riesgo 
supone para España por la mayor proximidad geográfica y por el número de 
aves que nos llegan desde allí. Las Larus ridibundus son la 2ª especie, tras los 
Anser anser, que más nos llega si tenemos en cuenta las recuperaciones de aves 
anilladas en Alemania. No hay evidencias en la literatura científica de un 
intercambio vírico directo entre gaviotas y aves domésticas, aunque al tratarse 
de aves muy gregarias, tanto con individuos de su propia especie como con otras 
especies, sí se ha observado una recirculación de virus por compartir hábitats 
similares con ánades silvestres, los cuales sí que contactan en mayor medida con 
aves domésticas criadas al aire libre. Por tanto, sería muy interesante estudiar 
en mayor profundidad las posibilidades de contacto y transmisión de los vGA 
entre estas especies así como desarrollar estudios experimentales como los que 
se han llevado a cabo con especies de anátidas para conocer los parámetros de 
transmisión en los láridos.  
Los Larus ridibundus, son la especie con mayor valor de riesgo de emisión 
(EE=0,0225) y es una especie que aparece tanto en hábitats acuáticos como en 
zonas urbanas. Se ha observado que los juveniles de esta especie son capaces 
de excretar vGAAP H5 durante por lo menos 7 días (Perkins and Swayne, 2003). 
Otros estudios señalan que la excreción de vGA en esta misma especie puede 
llegar a los 10 días (Brown et al., 2006), lo que supone más tiempo que otras 
especies del mismo género, como las Larus argentatus, en las que se ha 
observado excreción hasta los 5 días post-infección por la vía orofaríngea (Brown 
et al., 2008b). 
De las demás especies acuáticas consideradas en el estudio, conviene destacar 
el rol que, según la bibliografía, parecen tener las Aythyas como centinelas de la 
GAAP tras la evidencia comparativa experimental realizada por Keawcharoen y 
cols (2008), así como también, por las considerables mortalidades 
experimentadas durante la ola epidémica europea de 2006-2008 (EFSA, 2008; 
Brojer et al., 2009). Sin embargo, esta sensibilidad no parece ser homogénea. 
Así, Keawcharoen y cols (2008) señalaron recientemente la existencia de una 





evidencia se refuerza por un hecho relacionado con la detección por parte del 
sistema de vigilancia suizo de un Aythya ferina positivo sin signos aparentes de 
infección durante 2008 (Artois et al., 2009). El posible rol de estas especies 
como centinelas se ha asociado únicamente al subtipo GAAP H5N1, por lo que, 
en principio, no sería extrapolable a una vigilancia pasiva para todos los subtipos 
de GA. En nuestro estudio, no son de las especies más abundantes ni con valor 
de riesgo de emisión más elevado, y dentro de ellas, el valor para Aythya ferina 
es mucho más elevado que para Aythya fuligula. Curiosamente, en las 
inmediaciones de las ocurrencias de GAAP en España, en el embalse de Ullivarri 
(Vitoria), cerca de Salburúa, y en el embalse de Buendía (entre Cuenca y 
Guadalajara), cerca de Almoguera, hay registros de abundancias medias de 
entre 1000-1500 aves de la especie Aythya ferina. Por estas razones, resulta 
interesante continuar el seguimiento de esta especie en los planes de vigilancia.  
Otra especie cuya importancia en la epidemiología de la GA ha sido comentada 
bibliográficamente es Anas crecca, en la que se han observado prevalencias 
particularmente elevadas de vGA tanto en zonas de invernada como de 
nidificación de Europa (Munster et al., 2007). Considerando la cercanía a nuestro 
país de la Camarga francesa, una de las áreas de mayor abundancia de Anas 
crecca en Europa, con cerca de 60.000 aves de esta especie, la posible 
dispersión local de vGA desde esta área hasta el noreste y costa mediterránea de 
nuestro país pudiera haber cobrado gran importancia durante la epidemia 2005-
06, ya que las cercetas, según el análisis de los registros ornitológicos en esta 
especie, son capaces de recorrer los 600 km que pueden separar ambas áreas 
en un tiempo menor a los 7 días establecidos como el periodo de máxima 
excreción (Keawcharoen et al., 2008; Lebarbenchon et al., 2009). De hecho, el 
50% de los registros de esta especie nos llegan de Francia. Además, se ha visto 
que los Anas crecca pueden recuperarse de la infección, por lo que su rol como 
difusor debe considerarse importante (Keawcharoen et al., 2008). Pese a no ser 
una de las especies más abundantes en España, con poblaciones medias de más 
de 70.000 aves (Tabla 6), el gran número de paradas y el largo tiempo que 
puede permanecer en ellas, incrementan  las oportunidades tanto de contacto 
efectivo con otras aves que puedan estar infectadas,  como de contacto indirecto 
por la ingestión de aguas contaminadas con GAAP H5N1 en los hábitats que 
frecuentan. Esto, unido a la poca distancia que nos separa de las zonas de 





nos obliga a considerar muy importante el valor de riesgo de emisión muy 
elevado obtenido en nuestro estudio, 2º por detrás de los Larus ridibundus, 
convirtiéndola, a nuestro modo de ver, en una de las especies prioritarias para el 
plan de vigilancia, especialmente si se registran brotes de GA en Francia. 
Después de Larus ridibundus y de Anas crecca, el tercer valor más elevado del 
riesgo de emisión lo presentaron los Anser anser. Siendo de la misma especie 
que el ganso doméstico (ocas), podría considerarse una especie que podría 
representar un riesgo si no fuera por la escasez de producción de ocas en 
nuestro país, hecho muy relevante en el análisis de riesgo. Durante la ola 
epidémica de 2006-2007 en Europa, se notificó a la OIE la detección del vGAAP 
H5N1 en gansos silvestres muertos en Dinamarca, Rumanía y Alemania. En 
China y Vietnam, han sido asociados a la dispersión del vGAAP H5N1, incluso el 
precursor de este virus se ha encontrado en el aislado de un ganso en el sureste 
de China (Guan et al., 2002; Pfeiffer et al., 2007). Casi un 60% de los Anser 
anser que llegan a España lo hacen desde los dos países de la UE con mayores 
brotes de GAAP H5N1 en aves silvestres: Alemania y Dinamarca. Por lo tanto, 
merecen una atención respecto a la entrada de la enfermedad en España dado 
además su importancia como especie invernante, su capacidad y su potencia 
migratoria. 
A los parámetros relacionados con la estimación de la transmisión en aves 
silvestres se añadieron los datos productivos en forma de densidad de 
explotaciones por provincia obtenidos de la base de datos del REGA (MARM) 
(2007), intentando representar mediante la evaluación de la exposición (EX), las 
posibles consecuencias de un contacto efectivo en el caso de que se llegara a 
producir. Es decir, se trata de evaluar, no ya que entre un ave infecciosa en 
nuestro país, sino de conocer las zonas que se podrían ver potencialmente más 
afectadas por la introducción de la misma, pero a un nivel inmediatamente local, 
sin contar con la red de movimientos internos tanto comerciales como de las 
aves silvestres. Este paso también sería necesario para detectar la enfermedad, 
ya que la probabilidad de detección del virus dependerá de la capacidad de 
expansión local a partir de un punto de entrada, y de la especificidad y 
sensibilidad del sistema de detección (vigilancia, muestreos y tests 
diagnósticos). Por lo tanto, el valor de EX está expresando este potencial de 





utilizando el método semicuantitativo, se consideró una entrada homogénea de 
las aves silvestres hacia todas las provincias, aunque se tomaron en cuenta las 
diferencias en abundancias de las diferentes especies silvestres.  
La transmisión, por contacto directo o indirecto (mediante fómites, por ejemplo) 
de aves silvestres infectadas a aves domésticas va a depender en primer lugar 
de la especie, puesto que es más probable el contacto cuando existe una 
afinidad infecciosa entre aves de la misma familia, como ocurre con los gansos 
silvestres/ocas domésticas o con las anátidas y los patos domésticos; especies 
que además, pueden actuar como portadores asintomáticos del vGA (Hulse-Post 
et al., 2005; Sturm-Ramirez et al., 2005). En España, los patos y ocas son 
especies minoritarias (<3% del total de explotaciones). El 76% de las 
explotaciones de España son de gallinas/pollos cuyo censo asciende al 94% del 
total de aves domésticas. Las gallinas y pollos junto con los pavos son las 
especies más susceptibles clínicamente a la infección por GA (Perkins and 
Swayne, 2001), aunque un hecho relevante a tener en cuenta es que los 
sistemas de producción que se utilizan en estas especies son cerrados. Este 
punto se comenta más adelante. Tras las gallinas, pollos y pavos, les siguen en 
abundancia de explotaciones en España, las de perdices y palomas. Sin 
embargo, las perdices presentaron lesiones leves ante la infección experimental 
con GAAP (Perkins and Swayne, 2001) y las palomas parecen ser refractarias a 
la infección (Perkins and Swayne, 2002).  
En segundo lugar, el riesgo de exposición aumenta si la localización de la 
explotación está situada en las proximidades de zonas de concentración de aves 
acuáticas invernantes. En las evaluaciones de riesgo desarrolladas en esta Tesis, 
no se ha podido incluir la distancia a las zonas húmedas, puesto que la 
información acerca de la localización geográfica de las explotaciones no es 
suministrada por las fuentes oficiales de las que se obtuvo la información de 
manera agregada (REGA, MARM, 2007).  
También influye en el riesgo de exposición las características de producción. Así, 
estarán más expuestas las producciones al aire libre, de la que forman parte 
importante las producciones de puesta.  El 99% de las aves de puesta son 
gallinas. La vida productiva de una gallina es generalmente más larga que la de 
un pollo de carne, lo que incrementa sus oportunidades de contacto. Sin 





las de puesta en todo el territorio, que solo son mayoritarias en las provincias de 
las Islas Canarias, Guadalajara, Vizcaya, Cantabria y Salamanca. Además, más 
del 70% de las gallinas ponedoras en España se crían en régimen intensivo.  
Por último, influye en el riesgo de exposición el nivel de bioseguridad. Puesto 
que el riesgo cero no existe, hay que considerar la posibilidad de que, pese a las 
medidas de bioseguridad de nuestras granjas, ocurran fallos que permitan un 
contacto con material infeccioso. Así, ésta podría ser la hipótesis para el único 
caso de GAAP en aves domésticas ocurrido en España en una granja de 
ponedoras en Almoguera, Guadalajara (Iglesias et al., in press-a). En este caso, 
no hubo movimientos comerciales en los meses anteriores al brote y todas las 
granjas situadas en los radios de protección y vigilancia resultaron negativas a la 
GA. Lo único que diferenciaba a la granja de Almoguera era su cercanía a un 
embalse con aves acuáticas silvestres, abundante fundamentalmente en las 
especies Anas platyrhynchos, Aythya ferina y Fulica atra, 3 especies 
consideradas como especies de alto riesgo de transmisión de GA. Si bien un 
contacto directo o indirecto a través de especies puente entre la granja y las 
aves infecciosas resulta improbable, puesto que el nivel de bioseguridad de las 
instalaciones es buena y similar para todas las granjas de la zona y no se ha 
repetido el evento en ninguna otra explotación, en los días previos a la aparición 
de síntomas se observaron en el tejado de la granja un gran número de aves 
silvestres de manera anómala. Un hecho relevante a tener en cuenta es que el 
análisis filogenético del virus H7 reveló que no tenía relación con ningún otro H7 
conocido (Agüero et al, 2009), por lo que la entrada por aves silvestres toma 
relevancia en el caso de Almoguera. Otro argumento es la posibilidad de un 
contacto indirecto por fómites, como el calzado contaminado de los operarios 
que durante el almuerzo bajaran al Embalse a comer para después 
reincorporarse al trabajo en la granja. El contacto indirecto a través de fómites, 
como material contaminado (transporte mecánico de heces infectadas en el 
calzado o ropa de los operarios, ruedas de vehículos, etc) (Alexander, 2007) ha 
constituido una fuente de contagio de GA en los brotes registrados en otros 
países. El contagio indirecto a través de especies “puente” no ha sido 
demostrado científicamente pero constituye una hipótesis para el 
establecimiento de la enfermedad por lo que se han incluido en los sistemas de 





El efecto de todos estos factores sobre la transmisión puede además potenciarse 
por unas condiciones climáticas que favorezcan la persistencia del virus, como se 
ha comentado anteriormente para la perpetuación en los humedales habitados 
por aves silvestres. En este sentido, a pesar de tener la media de temperatura 
mínima más baja de todas las provincias españolas, Guadalajara en nuestro 
análisis semicuantitativo no aparece como una provincia de alto riesgo (Figura 32).  
A nivel provincial, esta provincia no destaca por su concentración en aves 
acuáticas silvestres. Sin embargo, sí es abundante en gallinas ponedoras, hecho 
que pasa desapercibido al estar concentradas en unas pocas explotaciones y al 
ser incluidas éstas en el mapa de riesgo, quedando el riesgo diluido cuando se 
expresa así a nivel provincial, a pesar de tener censos importantes (Figura 32). 
Todas estas razones explican el bajo riesgo de exposición por explotaciones que 
aparece a nivel provincial para esta zona. Sin embargo, el análisis repetido con 
los censos de aves por km2 en lugar de explotaciones sí revela diferencias muy 
significativas, apareciendo Guadalajara con un valor del riesgo de exposición 
elevado en particular en el caso de las gallinas ponedoras (Figura 33).  En el caso 
de Álava, la ausencia informativa para los datos de aves domésticas solo ha 
permitido el análisis para unas cuantas especies. Entre ellas, aparece con un 
riesgo de exposición medio para las explotaciones de aves de exterior (Figura 32) 
y elevado para las aves silvestres (Figura 34). La ausencia informativa ha 
impedido unos resultados más concluyentes. 
Las áreas de mayor riesgo de introducción de GAAP por aves acuáticas silvestres 
están localizadas en general en el suroeste  y en el nordeste de la península, con 
implicaciones también del noroeste (Figura 32). Estas son zonas que contienen 
abundantes granjas avícolas, fundamentalmente de gallinas ponedoras y pollos 
de carne. Sin embargo, resulta interesante comentar que en el nordeste se 
hallan los mayores valores de riesgo de exposición para patos, representando 
algunas provincias principales zonas de producción (Navarra, Gerona, Barcelona 
y Tarragona) de estas especies. Además, Tarragona es la provincia que aloja a la 
mayoría de los Anas platyrhynchos (20% del total de nuestro país) (Anexo 2.4, 
Tabla 6), y considerando que es también la provincia con mayor densidad de 
aves domésticas de España (8% del total de granjas avícolas) y que contiene un 
10% del total de aves acuáticas (Tabla 8), consideramos importante aumentar la 
vigilancia en zonas como Tarragona sobre todo en el caso de que entrara y se 





Vasco, ya que se conoce la existencia de granjas para embuchar patitos 
procedentes de Francia, el primer productor de patos de Europa y de los 
primeros a nivel mundial, tanto en el País Vasco como en Navarra.  
Respecto al suroeste, es aquí donde se hallan las mayores abundancias de aves 
acuáticas invernantes, concretamente en Huelva (16% del total de aves y 25% 
del total de anátidas consideradas en el estudio, siendo éstas un 49% del total). 
En Huelva también se concentran el 50% de todos los Anser anser de España 
(16%, n=1.129.099). No es casualidad que el mayor cuartel de invernada y con 
más biodiversidad de España, Doñana, esté localizado en su mayor parte en esta 
provincia. Sin embargo, en Huelva no hay explotaciones registradas de patos y 
gansos, lo que disminuye en cierta medida el riesgo que podría significar la 
superposición de la abundancia de migratorias y de patos y gansos domésticos. 
No obstante, podría ocurrir que las zonas de alrededor sí tuvieran un riesgo de 
exposición elevado para patos y gansos lo que aumentaría el riesgo en esta 
zona. Afortunadamente, no es el caso. Como se observa en las Figura 32g y 32i, el 
mayor valor de EX  para estas especies en esa zona lo constituye Málaga, y aún 
así no es muy elevado. No obstante, hay que tener en cuenta que los Anas 
crecca son muy abundantes en Huelva (43% del total), seguidos de Tarragona 
(9%) y Badajoz (8%) (Anexo 2.4). 
En resumen, a la vista de los resultados obtenidos, podemos concluir lo 
siguiente: Para expresar el riesgo de entrada de GAAP mediante la llegada de 
aves invernantes por provincia debemos considerar que la abundancia y 
distribución de las aves silvestres en el territorio español junto con las diferentes 
producciones existentes en España, fundamentalmente las relacionadas con los 
censos de ponedoras, nos permiten estimar el riesgo de exposición con mayor 
certeza. Así, en la provincia de Guadalajara la EX para ponedoras resulta ser 
muy importante, siendo insignificante para silvestres. Por el contrario, en la 
provincia de Álava, la EX para silvestres resulta ser muy importante. 
En esta primera evaluación del riesgo de introducción de GAAP por aves 
silvestres utilizando un método semicuantitativo, se ha llegado a resultados 
interesantes respecto a las especies de mayor riesgo, como las Anas crecca  o 
las Aythyas, y a las provincias con mayor riesgo de exposición, como las 





estimación del riesgo tiene un fuerte componente cualitativo lo cual requeriría 
una mayor interpretación de los resultados y un esfuerzo en la aplicación directa 
de los mismos sobre el sistema de control o de vigilancia. Sin embargo, los 
resultados parciales obtenidos sí son relevantes y útiles. Se ha aportado una 
orientación hacia los campos sobre los que se podría investigar más, como la 
dinámica de la enfermedad o los contactos efectivos entre las especies de mayor 
riesgo relativo.  
Consideramos que se podrían añadir mejoras, puesto que, aunque a nivel 
provincial se tomen decisiones sanitarias para la vigilancia epidemiológica de 
GAAP, pueden existir variaciones dentro de una unidad administrativa tan 
grande como la provincia, como ya hemos visto con Almoguera, por lo que se 
ganaría en precisión al realizar este mismo estudio a nivel de la unidad 
epidemiológica de las aves acuáticas silvestres, considerando los humedales o 
las explotaciones. Cualquiera de estas mejoras, así como la incorporación de los 
continuos avances científicos en el estudio de la epidemiología de la GA, 
repercutiría considerablemente en los resultados aquí presentados referente a la 
distribución espacial del riesgo y a la selección de áreas para la vigilancia basado 
en la abundancia de especies determinadas si se conociera más sobre su rol 





0.2. DISCUSIÓN DE LOS RESULTADOS DEL MÉTODO 
CUANTITATIVO 
Con la intención de incrementar la precisión de los resultados obtenidos por el 
método semicuantitativo, hemos desarrollado también un modelo cuantitativo 
para estimar el riesgo de entrada de GAAP en España mediante la llegada de 
aves acuáticas invernantes.   
La principal dificultad que nos encontramos estribaba en las incertidumbres 
acerca de la dinámica infecciosa en las aves acuáticas silvestres. Por un lado, 
los aislamientos mayoritariamente a partir de aves silvestres muertas, podían 
no reflejar la circulación del vGAAP H5N1 en toda su extensión, por lo que la 
incidencia estimada a partir de las notificaciones de la OIE podía no ser una 
buena representación de la probabilidad de infección. Por otro lado, el 
desarrollo de estudios sobre las variaciones en la patogenia y transmisión del 
vGAAP en las diferentes especies de aves silvestres tampoco eran lo 
suficientemente amplios como para poder incorporar esos datos al modelo.  
Para abordar la dificultad sobre la incidencia, se recurrió al empleo de técnicas 
de epidemiología espacial. Este tipo de técnicas han sido empleadas para 
estudiar la epidemiología de GA en el sudeste asiático, identificando la 
asociación entre los cultivos de arroz, la producción de patos domésticos 
asilvestrados (“free-grazing ducks”) y la ocurrencia de GAAP H5N1 en 
Tailandia  y en Vietnam (Gilbert et al., 2006a; Pfeiffer et al., 2007; Gilbert et 
al., 2008b). También se han utilizado para estudiar la agrupación de brotes de 
GAAP H5N1 en zonas de elevada industria avícola y en zonas de 
predominancia de aves de autoconsumo en Bangladesh (Ahmed et al., 2010). 
Sin embargo, la situación en Europa, donde la mayoría de los brotes han 
ocurrido en aves silvestres y las condiciones productivas y ecológicas son 
totalmente diferentes a las asiáticas, no ha permitido extrapolar esos factores 
de riesgo. 
Al no disponer de los datos que diferencian por especies productivas en la 
Unión Europea, se utilizó la densidad de aves domésticas. La abundancia de 
aves acuáticas silvestres en Europa como indicadores de brote de GAAP H5N1 





había sido recolectada de manera homogénea, por lo que se empleó como 
sustitutivo la distribución espacial de los humedales de clasificación 
internacional IBA y RAMSAR. La combinación de la densidad kernel de los 
brotes de GAAP H5N1 y de la técnica de co-krigeo ha sido útil para la 
predicción de aquellas áreas en Europa con más probabilidad de infección por 
GAAP H5N1. El mapa de distribución de la ocurrencia estimada por co-krigeo 
ha resultado una herramienta importante cuando los datos de los que se 
dispone pueden ocasionar una subestimación de la incidencia  como puede ser 
el caso de los brotes en aves silvestres. En este sentido, Perez y cols (2006) 
utilizan este método para estimar la distribución espacial de fiebre aftosa en 
Pakistán dada la variación en la precisión de las declaraciones de la 
enfermedad en países como Pakistán, consiguiendo con este método reducir 
la incertidumbre asociada a dicha variación cuando se estima el riesgo a partir 
de las declaraciones disponibles. 
Se empleó la función semivariograma y se construyó una representación 
gráfica del comportamiento de esta variable, los brotes declarados a la OIE, 
en función de dos covariables que representaban a la población en riesgo, la 
distribución espacial de la densidad de aves domésticas y la abundancia de 
aves acuáticas silvestres representada por la distribución espacial de los 
humedales con más de 20.000 aves. Esto se realizó mediante la técnica 
geoestadística del co-krigeo, particularmente del probabilístico. El rango o 
distancia máxima a la cual se correlacionan los datos se estimó en 338 Km, lo 
cual indica una incidencia de la probabilidad de brote bastante amplia, cuyo 
valor podría estar influido muy probablemente por los movimientos de las 
aves silvestres, hecho que coincide con las distancias de los movimientos 
observados en la base de datos de la OEM. Uno pudiera pensar que a grandes 
distancias la estimación del semivariograma pudiera perder fiabilidad, sin 
embargo la robustez del modelo quedó comprobada en el proceso de 
validación cruzada (U de Mann–Whitney = 1.410.517; P < 0,01) utilizado en 
la verificación del modelo. 
El resultado obtenido de la estimación de la probabilidad de ocurrencia de 
GAAP H5N1 mediante el método de co-kriging es similar a la distribución 
espacial de los brotes observados de GAAP H5N1, declarados a la OIE, pero 
no exactamente igual a la incidencia de GAAP H5N1 estimada solo con esos 





áreas con mayor probabilidad de ocurrencia de GAAP H5N1 se esté 
incurriendo en una sobreestimación de la misma, como sucede en Alemania, 
donde cada ave silvestre positiva a GAAP H5N1 dio lugar a una declaración 
independiente a la OIE. Una definición de caso basada en el agrupamiento 
espacial o temporal de los positivos probablemente hubiera reproducido una 
incidencia aún más certera.  
La obtención de un valor de probabilidad para cada una de las celdillas de 
20x20 km2 en que fue dividido el mapa de Europa, permitió adjuntar dicha 
información a la resultante del análisis de los movimientos de las 25 especies 
de aves acuáticas seleccionadas para el estudio, de manera que fue posible 
estimar la probabilidad de introducción en España de un ave infectada desde 
cualquiera de las celdillas europeas. Esto representa una mejora fundamental 
respecto al método semicuantitativo en el que se había asumido un 
movimiento homogéneo de las aves invernantes hacia todas las provincias 
españolas. El resultado, que cuantifica la distribución espacial del riesgo 
relativo (RR) a nivel de la unidad veterinaria (UV) en España, sigue un patrón 
NE Æ SO a través del territorio español, con algunas similitudes con los 
resultados del método semicuantitativo que se discuten a continuación. 
La variación espacial del RR, estimada por el estadístico de escaneo espacial, 
identificó dos agrupaciones (“clusters”) significativas (Figura 36), uno en el 
norte alrededor del Ebro, y otro, de menor tamaño pero mayor valor de RR 
(casi 4 veces mayor que el resto de España) situado en el Suroeste y que 
engloba al humedal de mayor abundancia y biodiversidad de España: Doñana. 
Este resultado corrobora el obtenido previamente en la evaluación 
semicuantitativa del riesgo acerca de la importancia del suroeste peninsular, 
pero sin embargo difiere en la zona norte. La zona del Delta del Ebro, en 
Tarragona (2º humedal en importancia después de Doñana) presenta un RR 
de valor medio, a pesar de albergar grandes poblaciones de aves acuáticas 
invernantes, como láridos o flamencos. Aunque es cierto que la cantidad de 
aves migratorias procedente de la ruta Mediterránea, en la que se encuentra 
el Delta del Ebro, es mucho menor que de la ruta Atlántica, el RR medio de la 
zona del Delta del Ebro también evidencia la influencia de la probabilidad de 
infección en origen, aunque es menor en las zonas de la ruta migratoria 





Digno de mención es el elevado RR en la UV donde tuvo lugar el reciente y 
único brote de GAAP H7N7 que se ha dado en aves domésticas en España 
(octubre 2009) (Figura 36), lo que es indicativo de la importancia de los 
movimientos de las aves en esta zona y de las oportunidades de intercambio 
vírico de las aves silvestres que llegan a este área desde sus lugares de 
partida en latitudes más norteñas.  Al fin y al cabo, para España se ha 
estimado una probabilidad de introducción basada en factores de riesgo que 
son comunes para cualquier subtipo de GA, exceptuando la incidencia en 
origen. Tanto el brote de Almoguera como el de Salburúa están situados en 
los 2 cuantiles superiores que definen el RR en la Figura 36, lo que indica la 
importancia de estas zonas para la entrada de aves silvestres. 
Pese a la evolución metodológica obtenida al considerar la heterogeneidad de 
los movimientos de las aves, hay que tener presente los errores en los que se 
podría estar incurriendo al incluir los datos de recuperaciones de aves 
anilladas, además de los que ya se han comentado en la discusión de los 
resultados del método semicuantitativo. Así, si por ejemplo, las 
recuperaciones correspondieran en su mayoría a aves cazadas,  como ocurre 
en muchos otros países europeos, en la distribución de la probabilidad de que 
un ave llegue a España (pe) no se estarían representando los movimientos de 
las aves, sino que podrían estar reflejando las zonas donde se practica la caza 
de estas aves. El exhaustivo análisis de las bases de datos de la OEM nos ha 
permitido observar que las recuperaciones de aves cazadas representan un 
45% del total de recuperaciones, mientras que en el 55% restante un elevado 
porcentaje corresponde a avistamientos o manejos operados por anilladores 
cualificados. Además, ciertas especies de aves que han sido incluídas en el 
análisis, como las gaviotas o las limícolas, no son especies cinegéticas. Como 
ya se ha comentado anteriormente, es fundamental la interpretación 
ornitológica de las bases de datos de movimientos, ya que, del mismo modo 
que pueden representar la realidad biológica de otras especies similares en 
hábitat y comportamiento que sin embargo pueden no haberse registrado, 
también conviene cotejar las recuperaciones con la abundancia y distribución 
de las aves, y procurar estimar la representatividad de la población migratoria 






La fundamentación científica en la que se apoya el modelo cuantitativo 
dificulta la incorporación de más datos, ya que no tolera suposiciones amplias 
que pueden repercutir además en una pérdida de rigor. Evidentemente, no 
hay que olvidar que la validez y precisión de la probabilidad de infección en 
origen se mantiene siempre que permanezcan estables y constantes las 
condiciones observadas empleadas en su computación. Por esta razón 
conviene actualizar, revisar y ajustar las evaluaciones de riesgo a los cambios 
epidemiológicos o ecológicos que por diversas causas ocurran en la 
enfermedad y en las aves. 
En conclusión, la información obtenida con este método nos ha permitido dar 
un paso más en la detección de la enfermedad. Con factores como la 
probabilidad de infección en origen, la distribución y frecuencia de los 
movimientos de las aves silvestres y la probabilidad de migración de las aves 
acuáticas infectadas, nuestra probabilidad de detectar brotes de GAAP podría 






0.3. DISCUSIÓN DE LOS RESULTADOS DE LA 
EVALUACIÓN DEL RIESGO APLICADO A LA 
VIGILANCIA DE GRIPE AVIAR EN AVES SILVESTRES 
Los objetivos del sistema de vigilancia de la gripe aviar en aves silvestres en 
los países de la Unión Europea desde 2006 se han centrado 
fundamentalmente en la detección precoz del vGAAP H5N1 y la detección de 
los vGABP H5 y H7, de manera que se pudiera prevenir la transmisión a las 
aves domésticas. El incremento de la vigilancia en las aves silvestres ha 
permitido, por un lado, aumentar el conocimiento de la infección en las 
mismas, y por otro, ha fomentado la investigación de la GAAP en las aves 
silvestres, de manera que el montaje de la labor de vigilancia pudiera dirigirse 
hacia aquellos periodos de tiempo o localizaciones determinadas en los que la 
vulnerabilidad o los requerimientos son mayores, a fin de optimizar los 
recursos disponibles.  
Según  Heim y cols. (Heim et al., 2007), idealmente, un sistema de vigilancia 
debería de ser útil; simple; flexible; aceptado por los profesionales, los 
medios de comunicación, y el público; sensible (con elevada probabilidad de 
detectar un animal verdaderamente infectado); con un valor predictivo 
positivo (una elevada proporción de positivos a los test de laboratorio 
confirmada como casos verdaderos); rápido; representativo de la población 
en riesgo y de la evolución espacio-temporal de la infección; estable; 
documentado; económico; y práctico. La aplicación de los resultados de la 
evaluación de riesgo al sistema de vigilancia puede aumentar su sensibilidad, 
incrementar la precocidad en detectar un positivo, disminuir los costes y 
mejorar la representatividad de la población en riesgo así como conocer la 
evolución espacio-temporal de la infección.  
Los resultados de la evaluación del sistema de vigilancia en aves silvestres 
para Europa indican que aún en la ausencia de un mandato que regule 
específicamente el número de aves silvestres que deba muestrearse para la 
vigilancia de la GAAP H5N1 en la Unión Europea, el número de aves 





infección por país. La vigilancia en aves silvestres para GA está contemplada 
por la legislación europea (Decisión de la Comisión 2007/268/EC), sin 
embargo, debido a la dificultad que entraña la recomendación de un tamaño 
de muestra específico en el caso de poblaciones silvestres sobre las que se 
desconoce su estatus sanitario, el número de muestras se dejó a criterio de 
cada país, en función de sus particulares evaluaciones de riesgo. Esto dio 
lugar a un número de aves muestreadas diferente en cada país, tanto en 
vigilancia activa como en pasiva. Esta diferencia pudo estar influenciada por 
factores económicos, sociales, técnicos, o el grado de percepción ciudadana 
del riesgo, hecho muy importante, que puede a su vez depender de la 
publicidad dada al muestreo en una determinada zona o del grado de 
participación en la recogida de aves sospechosas, entre otros factores.  
En general, la opinión pública apoya los esfuerzos de vigilancia, especialmente 
si el objetivo es controlar o prevenir una enfermedad infecciosa con 
consecuencias desastrosas para la producción y con potencial zoonósico. Sin 
embargo, la gestión del presupuesto puede ser controvertida cuando la 
atención se centra prioritariamente sobre una sola enfermedad como fue el 
caso de la GAAP H5N1, que contaba además con una gran repercusión 
mediática. La polémica se acentúa en el ámbito sanitario ante lo costoso y 
dificultoso que resulta hallar un ave silvestre positiva mediante vigilancia 
activa, hecho destacado por numerosos estudios (Boyce, 2007; Cattoli and 
Capua, 2007; Guberti and Newman, 2007; Pittman et al., 2007). 
A pesar de todas las posibles diferencias en los esfuerzos de vigilancia, los 
resultados del análisis desarrollado en esta Tesis sugieren que la percepción 
del riesgo fue en general homogénea en la Unión Europea (Martinez et al., 
2008). Es decir, se llegó a un equilibrio natural entre el riesgo de infección, 
expresado mediante la probabilidad de ocurrencia de GAAP H5N1 estimada 
por co-kriging, y el número de aves a muestrear ajustado a esta probabilidad, 
exceptuando 3 valores extremos que correspondían a Alemania, Holanda y 
España. En el caso de Alemania, los resultados sugerían que se muestrearon 
menos aves que las que cabría esperar dada su elevada probabilidad de 
infección, en comparación con los demás países de la Unión Europea. Sin 
embargo, es bastante razonable suponer que pudo sobrestimarse el valor de 





ave positiva como un nuevo caso, como ya se ha comentado anteriormente. 
En el caso de Holanda y de España ocurrió todo lo contrario, es decir, se 
muestreó muy por encima de su probabilidad de infección esperada, por lo 
que la decisión acerca del número de aves a muestrear pudo estar 
influenciada por otro tipo de factores.  
Presumiblemente, en el caso de Holanda esa influencia pudo venir de las 
inmensas pérdidas económicas producidas en el sector avícola como 
consecuencia del brote de GAAP H7N7 que experimentaron en 2003 
(Stegeman et al., 2004). La proximidad geográfica a los brotes de GAAP H5N1 
y la elevada densidad y movimientos de población aviar susceptible, tanto 
doméstica como silvestre, bien pudiera haber activado las alarmas para llevar 
a cabo un intenso muestreo de sus aves silvestres. También hay que tener en 
cuenta que precisamente por esta elevada percepción del riesgo, Holanda 
decidió vacunar a sus aves de corral (Decisión de la Comisión 2006/147/CE; 
Decisión de la Comisión 2006/438/CE) frente al subtipo H5 de la GA. Además 
de Holanda, otros países como Francia también vacunó frente a H5 a buena 
parte de sus patos de producción (Decisión de la Comisión 2006/148/CE; 
Decisión de la Comisión 2006/438/CE), al igual que los zoológicos situados en 
áreas identificadas como de alto riesgo por toda Europa (Decisión de la 
Comisión 2006/474/CE). Puede que la vacunación haya influido sobre los 
resultados de la probabilidad de infección, en el sentido de que en ausencia de 
vacunación a lo mejor el número de brotes habría sido mayor. La información 
del impacto inmunitario, natural o vacunal, sobre la dispersión de la GAAP no 
está disponible para poder incluirla en la estimación de la incidencia.  
En el caso de España, la elevada percepción del riesgo pudo deberse al gran 
volumen de aves acuáticas invernantes que migran anualmente a nuestro país 
desde zonas de Europa en las que se estaban registrando brotes, y al 
conocimiento sobre España como lugar de fin de trayecto en esas migraciones 
para muchas aves. También la presión mediática se hizo eco en la población 
española, ya que en una encuesta realizada a finales del 2005, el 61% de los 
encuestados consideraban muy probable su infección con GA si la GA entraba 
en España (de Zwart et al., 2007). No hay que olvidar que todas las 
notificaciones progresivas que se estaban dando progresivamente en el resto 





España, por lo que aquí se esperaba que, declarados casos en Italia y Francia, 
la enfermedad entrara en cualquier momento. 
Tanto en España como en Holanda se detectaron casos puntuales de GAAP 
H5N1 durante 2006 en aves silvestres muertas (un Podiceps cristatus en el 
humedal de Salburúa en el País Vasco (OIE, 2006); y dos búhos en el zoo de 
Rotterdam en los que no se logró aislar el virus (USDA, 2006). Si su detección 
es consecuencia de un aumento en la intensidad de muestreo planeado en el 
sistema de vigilancia, indicaría que éste está funcionando adecuadamente. 
Por el contrario, si el aumento en la intensidad de muestreo ha sido 
consecuencia de la detección de estos positivos puntuales, se estaría 
expresando un estado de alarma más que un aumento de muestreo debido al 
aumento del riesgo de epidemia. No hemos podido averiguar si el aumento en 
el número de muestras se produjo antes o después de estos hallazgos, ya que 
los datos se han analizado de forma conjunta en el periodo comprendido entre 
2005-2007.  
El análisis conjunto de la vigilancia no ha tenido en cuenta, por lo tanto, las 
variaciones en los esfuerzos de detección precoz, de percepción del riesgo y 
de la nueva legislación que se produjeron a medida que progresaba la 
enfermedad.  
El aparente exceso en el número de aves silvestres muestreadas en España 
durante 2005-2007 fue examinado anualmente para observar variaciones 
espacio-temporales o de diseño. En España, la vigilancia de GA en aves 
silvestres fue planteada por el MARM siguiendo un diseño basado en la 
división del territorio en 4 zonas (Norte, Sur, Centro y Mediterráneo) que 
consideraba la abundancia de aves invernantes de manera que la suma fuera 
proporcionada entre las 4 zonas (MAPYA, 2006).  El muestreo en cada zona 
pretendía detectar GA asumiendo una prevalencia del 1% (IC 95%). Aunque 
en los comienzos de la vigilancia no había distinción, la selección de especies 
a muestrear aumentó en especificidad con los años, a medida que avanzaba 
la GAAP H5N1 y se conocía algo más de la epidemiología de esta enfermedad 
en las aves silvestres. Así, la legislación europea pasó de recomendar el 
muestreo en porcentajes de aves silvestres en función de su hábitat (70% 





a la selección de 15 especies de mayor riesgo en función de su hábitat pero 
también de su gregarismo y de su comportamiento migratorio (Decisión de la 
Comisión 2006/101/CE) para finalmente recomendar la ampliación de dicha 
lista basado en los resultados de los análisis de riesgo de cada país de la 
Unión Europea teniendo en cuenta factores de riesgo como el hábitat, el 
comportamiento, el aislamiento conocido del virus, la congregación, o los 
cuarteles de aves migratorias procedentes de zonas infectadas (Decisión de la 
Comisión 2007/268/CE).  
Solamente con el análisis descriptivo de los datos de vigilancia realizada por el 
MARM durante 2005-2007 en España, ya se observan diferencias sustanciales 
tanto en el espacio como en el tiempo y en la selección de especies también 
(al margen de la evolución de la legislación al respecto). La información 
disponible en estos datos ha variado también, por lo que se ha tenido que 
consultar con fuentes oficiales para poder interpretar algunos de estos 
parámetros. Así, se sabe que durante 2005 y 2006 los esfuerzos de vigilancia 
se centraron fundamentalmente en Doñana, que concentró más del 50% del 
total de aves muestreadas en España (MARM, comunicación personal). El 
análisis de los datos de 2006 revela que las especies más muestreadas (30% 
Passeriformes no acuáticos, 25% palomas, 28% aves cautivas) no seguían lo 
recomendado atendiendo a la normativa vigente ni a la epidemiología de la 
enfermedad, si no que probablemente eran consecuencia de un aumento en la 
vigilancia pasiva debido al posible incremento en el nivel de alarma de la 
población ante el avance de la enfermedad por Europa y la presión mediática.  
Los datos más completos fueron obtenidos para el año 2007, por lo que se 
eligió este año para llevar a cabo la aplicación de los resultados del análisis de 
riesgo cuantitativo. El muestreo mensual osciló entre las 500 y las 850 aves 
muestreadas, exceptuando el mes de octubre (309 aves), marzo (924), 
febrero (1105) y julio (1587). La proporción de aves positivas fue mayor en 
los meses de abril y noviembre, coincidiendo con los picos en el ciclo de las 
aves migratorias anuales. Quizá el mayor número de aves muestreadas en 
una época diferente a la correspondiente con su ciclo migratorio, 
concretamente en el mes de julio, esté asociado a la aparición de brotes de 
GAAP H5N1 en Alemania en ese mismo mes, lo que pudo haber puesto en 





Espacialmente, los esfuerzos de vigilancia se dispersaron alrededor de 
determinadas unidades veterinarias (UV), concentrándose en áreas húmedas 
importantes para las aves como las marismas del Guadalquivir, las Tablas de 
Daimiel, la cuenca y el delta del Ebro, la laguna de Villafáfila o la costa 
atlántica gallega, pero también en la Comunidad de Madrid. A pesar de que el 
muestreo planteado en la vigilancia del MARM está basado en la abundancia 
de aves acuáticas en estas zonas, se observó una correlación baja entre la 
abundancia de aves silvestres y las aves muestreadas (ρ de Spearman = 
0,36). Esto puede ser debido a que el número de aves a muestrear se 
decidiera al nivel agregado de la comunidad autónoma. Por esto, la 
desagregación a nivel de la UV permite observar la heterogeneidad tanto en la 
abundancia de aves acuáticas invernantes como en el número de muestras 
recogidas y en el riesgo relativo de introducción de GAAP H5N1 a través del 
movimiento de las aves silvestres. La influencia de otros factores ya 
mencionados, sociales, políticos o de otro tipo con poca relación con el 
verdadero riesgo de introducción, como la percepción del riesgo como 
consecuencia de una mayor repercusión mediática, caso de la comunidad de 
Madrid, también han podido acentuar las diferencias a nivel local. 
La evaluación del sistema de vigilancia revela que muchas de estas zonas 
muestrearon más de lo esperado por su riesgo de entrada de GAAP por la 
llegada de aves migratorias invernantes, mientras que otras muchas zonas, 
no necesariamente exentas de riesgo, quedaron sin cubrir. Un ejemplo de 
ellas lo constituye la UV en la que se registró el brote de GAAP H7N7 en 
Guadalajara el pasado octubre de 2009 (Figura 38). Con este ejemplo se 
demuestra que una vigilancia basada en el riesgo pudiera haber sido más 
efectiva que la actualmente vigente, basada únicamente en la abundancia y 
distribución de las aves acuáticas invernantes. Álava, por el contrario, 
representa una zona de alto riesgo que sin embargo ha sido muestreada 
intensamente, aunque como ya hemos comentado, no podemos saber si el 
aumento en el número de muestras de Álava fue debido a una adecuada 
percepción del riesgo o como consecuencia del positivo hallado en 2006. 
En nuestro análisis, la correlación entre un sistema basado en la abundancia 
de aves acuáticas invernantes y otro basado en el riesgo relativo de 





análisis se basa en la probabilidad de infección en origen, la frecuencia y 
distribución de los movimientos de las aves y la probabilidad de que un ave 
infectada llegase a España, que no se contemplan en los planes de actuación 
del MARM. 
El desarrollo de un muestreo basado en el riesgo incrementaría la eficiencia 
del uso de los recursos económicos y logísticos, lo cual es de máxima 
importancia cuando son limitados o compiten con otras enfermedades en 
gestión y priorización de medios. 
El mayor reto de la vigilancia de GA en aves silvestres consiste en aumentar 
la sensibilidad del sistema con el menor presupuesto posible, y por esta razón 
la vigilancia pasiva ha constituido una mayor fuente de detección de positivos 
que la vigilancia activa en general en Europa (Hesterberg et al., 2009). La 
vigilancia activa resulta más costosa, y aunque se aumente el número de aves 
a muestrear, resulta más difícil detectar la infección. Sin embargo, dada la 
complejidad o el desconocimiento de la dinámica de la GAAP en muchas 
especies de aves silvestres, la vigilancia activa puede ser la única manera de 
detectar la circulación de la infección, especialmente ante signos clínicos leves 
o ausentes. En este caso, y para que los costes no sean tan elevados, es 
fundamental el desarrollo de evaluaciones de riesgo que permitan identificar 
las áreas y periodos de tiempo en los que aumente la probabilidad de detectar 
la infección, y que vayan incorporando parámetros específicos como la 
duración del periodo de viremia, la supervivencia del virus en fómites o el 
medio ambiente, etc, a medida que se genere información sobre los mismos. 
En cualquier caso, también sería útil incorporar al diseño de los planes de 
vigilancia la identificación de situaciones en las que el número de aves 
muestreadas se vea influenciado por factores sociales, culturales o políticos 
como los ya mencionados, de manera que puedan corregirse o aprovecharse 
en el futuro, aunque la limitación principal siempre va a ser presupuestaria. 
La globalización de la información también incide sobre la percepción del 
riesgo, fundamentalmente para las enfermedades transfronterizas cuya 
difusión se ha visto favorecida con el incremento de intercambio comercial a 
nivel mundial, y para las que la detección precoz mediante una buena 







Se han presentado dos métodos para evaluar el riesgo de entrada de GAAP en 
España a través de aves acuáticas invernantes infectadas. Dada la novedad 
que resultó la difusión sin precedentes de la GAAP tanto a nivel mundial como 
en la vida silvestre, el análisis ha requerido la incorporación de la información 
a medida que se asistía a la evolución de la enfermedad y su conocimiento 
científico.  
Los resultados de la evaluación semicuantitativa ofrecen una primera 
aproximación, un primer marco general en el que se ordena el conocimiento 
sobre la infección y los factores de riesgo a ella asociados. Pese a su carga 
conceptual, es importante desarrollar este primer paso en el que se intenta 
reflejar la disposición de los elementos reales que influyen sobre la aparición 
de la enfermedad. Los resultados obtenidos con este método, expresados a 
nivel provincial, son una representación simplificada de la superposición de 
elementos de riesgo que intentan reflejar las consecuencias inmediatas en las 
diferentes producciones avícolas de GAAP H5N1 por una entrada homogénea 
de aves acuáticas invernantes procedentes de áreas infectadas, y por lo tanto, 
con diferente riesgo de infección según la especie y sus características. La 
evaluación semicuantitativa da forma al andamiaje sobre el que se construye 
la evaluación cuantitativa. Aunque luego los parámetros que las han nutrido 
hayan sido además de esos, otros diferentes imposibilitando la comparación 
entre los resultados de una y otra, la discusión de ambos métodos en cuanto 
a su aplicación a la vigilancia de GA permite una discusión conjunta.  
La disponibilidad de datos a nivel de las unidades veterinarias y de los 
registros ornitológicos, permitieron evolucionar metodológicamente 
posibilitando el desarrollo de la evaluación cuantitativa, otorgando una mayor 
precisión a sus resultados, como se ha reflejado al poder unificar la 
probabilidad de infección con la probabilidad de movimiento de las aves, 
empleando tanto la coordenada de anillamiento como la de recuperación de 
esa anilla en nuestro país. La predicción estimada tiene una interpretación 





Existen suficientes factores que pueden incidir sobre la predicción, como 
cambios dinámicos de los movimientos comerciales y de las aves silvestres, el 
cambio climático o cualquier otro tipo de cambio natural o antropogénico que 
incidiera sobre la supervivencia del virus y la epidemiología de la infección. A 
medida que se vayan experimentando y formulando más modelos de la 
dinámica infecciosa en las aves, se podrá avanzar en la identificación de 
factores asociados a la prevalencia, alta o baja, de GAAP, lo cual repercutirá 
positivamente en la identificación de estrategias efectivas de control y 
vigilancia, y  favorecerá la prevención de la infección en las aves domésticas. 
No obstante, el método presentado puede ser útil para explorar la 
probabilidad de enfermedades infecciosas de epidemiología similar en 
poblaciones silvestres, es decir, para aquellas en las que la prevalencia 
aparente pueda ser subestimada por el sistema de vigilancia debido a la 
incertidumbre sobre el total de individuos de una población o a dificultades en 
el manejo de los mismos, y cuya predicción pueda mejorarse mediante el 
empleo de factores de riesgo con un fuerte componente espacial, como suele 
ser el caso de las enfermedades infecciosas de origen vírico y transmisión 
directa. 
Por otro lado, también se han presentado dos métodos que ayudan a evaluar 
la estrategia de muestreo para vigilancia de GA en aves silvestres. Por un 
lado, se ha evaluado el sistema de vigilancia en aves silvestres en Europa 
mediante el hallazgo de la fuerte asociación entre la probabilidad de muestreo 
durante el periodo 2005-2006 y la incidencia de GAAP H5N1 estimada por co-
krigeo, aun en ausencia de legislación específica acerca del número de aves 
silvestres a muestrear. La identificación de Holanda y España como “outliers”, 
con un  muestreo ajustado a la probabilidad de ocurrencia de GAAP mayor en 
comparación con el resto de países, pudiera ser compatible con la ocurrencia 
de otros factores no dependientes del riesgo de infección. Por otro lado, se 
propone un diseño de la vigilancia basado en el riesgo aplicable a cualquier 
país cuya estrategia de vigilancia haya sido similar a la de España, es decir, 
cualquiera de los europeos,  que se alimenta de la probabilidad tanto de la 
ocurrencia de la infección como de factores de riesgo en origen y que podrían 
incrementar tanto la eficacia como la eficiencia del diseño actualmente 
planteado, sin que esto signifique una disminución de los niveles de vigilancia 





detección de los brotes y por lo tanto, mitigando el impacto de una posible 
incursión de GAAP. 
En conclusión, esta Tesis ha pretendido desarrollar varios métodos para 
evaluar y poder después hacer avanzar el diseño de los planes de vigilancia a 
partir del resultado cuantitativo de la evaluación del riesgo de infección de 
GAAP H5N1. Dichos resultados han sido validados por la ocurrencia de dos 
brotes de GAAP en zonas de elevado riesgo de introducción, uno de H5N1 
detectado en un Podiceps cristatus en País Vasco, y otro de H7N7 en una 
granja de gallinas ponedoras situado en las proximidades (< 2 Km) de un 












































Se han desarrollado dos métodos, uno semicuantitativo y otro cuantitativo 
que se pueden utilizar para identificar las áreas de mayor riesgo de 
introducción de GAAP H5N1 por la llegada de aves invernantes a España. 
First 
Two methods have been developed, a semiquantitative and a quantitative one 
which can be used to identify the areas at higher risk of H5N1 highly 
pathogenic avian influenza (HPAI) introduction in Spain by migratory 
wintering birds. 
Segunda 
El método semicuantitativo ha permitido, entre otros resultados, la 
identificación de las zonas y especies de riesgo. Las aves silvestres de mayor 
riesgo de introducción son Larus ridibundus, Anas crecca y Anser anser. 
Second 
The semiquantitative method has allowed, among other results, identifying 
the areas and species at higher risk. The wild birds with a higher risk of H5N1 
HPAI introduction in Spain are Larus ridibundus, Anas crecca and Anser anser. 
Tercera 
A día de hoy, con el nivel de información disponible, podemos recomendar 
que se incremente la vigilancia en aquellas zonas abundantes en Anas crecca, 
especialmente en la época invernante, o todo el año si se están produciendo 
brotes en Francia. 
Third 
With the current scientific knowledge available, we can suggest increasing the 
surveillance efforts towards those areas which are abundant in birds of the 
species Anas crecca, especially during the wintering period or all throughout 
the year if outbreaks are occurring in France. 
Cuarta 
Sobre el andamiaje del modelo semicuantitativo, se ha desarrollado un 
modelo cuantitativo que ha permitido, además de la identificación de zonas de 
riesgo a nivel de unidad veterinaria en España, evaluar el sistema de 






The quantitative model, built wihtin the generic framework developed for the 
semiquantitative model, has allowed not only to identify the higher risk areas 
at the Spanish veterinary unit level, but it also has been applied to evaluate 
the surveillance of avian influenza in wild birds, both in Spain and in the 
European Union alltogether. 
Quinta 
Cuando ambos modelos fueron validados con los brotes de GAAP ocurridos en 
España, con el semicuantitativo, Álava aparecía como un área de alto riesgo 
de exposición para aves silvestres y Guadalajara con un riesgo elevado de 
exposición para gallinas ponedoras al considerar el censo. Con el modelo 
cuantitativo, las unidades veterinarias de los brotes de Álava y Guadalajara 
aparecían  con un riesgo relativo muy elevado y elevado, respectivamente. 
Fifth 
When both models were validated with the HPAI outbreaks experienced in 
Spain, with the semiquantitative model, Álava was classified as a province 
with high risk of exposure for wild birds, while Guadalajara appeared with a 
high risk of exposure for laying hens when census/km2 was considered. With 
the quantitative model, the veterinary units in which the outbreaks of Álava 
and Guadalajara took place, showed a very high and high relative risk of HPAI 
H5N1 occurrence respectively. 
Sexta 
El resultado del método cuantitativo indicó que la variación espacial del riesgo 
ocurría incluso dentro de una misma provincia. Este hecho nos permite 
recomendar que no se diseñe la vigilancia a un nivel administrativo tan 
grande como el actual sino que se elija un sistema que contemple las 
variaciones de riesgo existentes a nivel provincial en función del riesgo 
relativo real. 
Sixth 
The result of the quantitative model revealed that the spatial variation of risk 
was heterogeneously distributed within the veterinary units of the same 
province, allowing us to recommend that the surveillance system should not 





but that the chosen system should be risk based and contemplate the risk 
fluctuations within a province. 
Séptima 
La incidencia de GAAP en aves silvestres en Europa mediante la estimación de 
brotes se ha mejorado con la utilización del método de co-kriging que 
incorpora una serie de variables que pueden explicar la distribución de la 
enfermedad en el espacio. Se recomienda su aplicación para enfermedades 
con un fuerte componente espacial y cuando se sospeche que la extensión de 
una enfermedad es mayor que la obtenida por los resultados de un test 
diagnóstico u observaciones en campo.  
Seventh 
The HPAI incidence in wild birds in Europe estimated with the OIE outbreak 
notifications has been improved by using a co-kriging method which includes 
the use of covariables that could explain the spatial distribution of the 
disease. The application of this methodology is recommended for diseases 
with a strong spatial component and when the distribution of the disease 
incidence is suspected to be higher than the one obtained by mapping the 
field observations or the laboratory test results. 
Octava 
La percepción del riesgo de infección de GAAP H5N1 desde 2005 a 2007 en la 
Unión Europea fue generalmente homogénea, excepto para Holanda y 
España, países en los que se muestreó mayor cantidad de aves silvestres en 
relación con su verdadero riesgo y en comparación con el resto de países. 
Este método de evaluación puede servir a instituciones europeas para evaluar 
la vigilancia frente a otras enfermedades. 
Eighth 
The perception of H5N1 HPAI risk of infection from 2005 to 2007 in the 
European Union was generally homogeneous, except for The Netherlands and 
Spain, countries in which a high number of wild birds were sampled in relation 
to its real risk and compared with the rest of countries. The method employed 








A la vista de la capacidad de identificación de las zonas de riesgo obtenida con 
los modelos, la probabilidad de detectar brotes de GAAP podría aumentarse 
considerablemente en nuestro país si se utilizaran factores como la 
probabilidad de infección en origen, la distribución y frecuencia de los 
movimientos de las aves silvestres, y la probabilidad de migración de las aves 
acuáticas infectadas en los análisis de riesgo. 
Ninth 
In view of the ability to identify risk areas with both models, the probability of 
detection of HPAI outbreaks in Spain could be considerably increased if factors 
such as the release probability of infection, the distribution and frequency of 
wild bird movements and the probability of migration of infected wild birds, 











































El salto intercontinental del subtipo H5N1 de la gripe aviar de alta 
patogenicidad (GAAP H5N1) a finales de 2005 desde el sudeste asiático a 
Europa y África, supuso una expansión mundial sin precedentes de una 
enfermedad que causaba mortalidades masivas de aves, muchas de ellas 
especies silvestres. Las aves acuáticas silvestres, reservorios naturales de los 
virus gripales tipo A, fueron en Europa víctimas de la epidemia cuya principal 
oleada coincidió con la migración otoñal desde el Nordeste al Suroeste 
europeo. La dispersión de la GAAP H5N1 entre las aves acuáticas europeas y 
la detección continua y progresiva de brotes dispararon las alarmas que 
derivó en un gran esfuerzo en tiempo, muestras y dinero para emprender en 
Europa planes de vigilancia frente a esta enfermedad. 
La situación estratégica de España en las rutas migratorias de estas aves se 
traduce en una gran importancia de poblaciones invernantes de aves 
acuáticas en nuestro país. Este hecho y la representatividad que posee el 
sector avícola, muy potente en determinadas áreas, planteaba una gran 
preocupación por el avance de esta enfermedad.  
Previamente EFSA había publicado una evaluación cualitativa del riesgo de 
entrada de GA por aves migratorias en Europa que tomamos como punto de 
partida de nuestras investigaciones. Sobre la base de este documento 
construimos un análisis semicuantitativo para España basado en datos sobre 
nuestro país, nuestras aves y explotaciones, seleccionando información 
relativa a la época migratoria, al comportamiento y a los movimientos de las 
especies de aves acuáticas. El resultado a nivel provincial permitió obtener un 
primer nivel del riesgo de introducción y conocer su consecuencia en el sector. 
Una vez pulida y procesada la información por el método semicuantitativo se 
planteó el uso de una metodología más compleja pero también más precisa, 
para evaluar el riesgo de entrada por aves acuáticas migratorias mediante un 
análisis espacial cuantitativo. El estudio minucioso de la base de datos de la 
Oficina de Especies Migratorias (MARM) para las especies seleccionadas y el 
uso de la epidemiología espacial permitió estimar un riesgo relativo de 
entrada para cada unidad veterinaria de España. Esto posibilitó la evaluación 





Entre los resultados más interesantes destaca, en primer lugar, la 
identificación del suroeste peninsular como la zona con mayor riesgo relativo 
de entrada de GA por aves acuáticas invernantes con ambos métodos. Junto 
con el nordeste (provincias catalanas), constituyen las áreas donde la 
consecuencia de dicha entrada sería mayor, según el método 
semicuantitativo, pudiendo ser debido tanto a su importancia en la acogida de 
aves invernantes como a algunos sistemas productivos de aves de exterior. 
Con el método cuantitativo, también aparece un área de mayor riesgo relativo 
en el norte, comprendiendo la provincia de Álava, La Rioja, Soria y algunas 
unidades veterinarias de Zaragoza y Huesca fundamentalmente. 
Otro de los resultados destaca un elevado índice de riesgo para especies 
acuáticas silvestres como los Larus ridibundus, Anser anser o Anas crecca en 
las que deberían priorizarse los esfuerzos de vigilancia, fundamentalmente en 
las zonas cuya abundancia en la invernada sea mayor. Aunque el 
conocimiento de la enfermedad es aún limitado para estas especies, sí se ha 
constatado el posible riesgo de Anas crecca como dispersora de vGA por lo 
que aumenta la importancia de esta especie para la vigilancia. 
También se obtuvieron resultados de la evaluación de los esfuerzos que se 
realizaron en Europa en la vigilancia de las aves silvestres durante los años  
2005-2007. Tanto en España como en  Holanda, el número de aves 
muestreadas, fueron aparentemente muy superiores a su probabilidad de 
ocurrencia de GAAP H5N1 cuando se comparaba con los demás países de la 
Unión Europea. Sin embargo, los resultados a nivel de las unidades 
veterinarias señalaron que este aparente exceso se concentró en unas zonas 
descuidando por completo otras. 
Dos brotes ocurridos en España, el somormujo lavanco (Podiceps cristatus) 
que fue positivo a GAAP H5N1 en 2006 en Salburúa (Vitoria) y el reciente 
brote de GAAP H7N7 en gallinas ponedoras en Almoguera (Guadalajara) en 
octubre de 2009, nos permitieron validar nuestros resultados. El primero 
estaba situado en una provincia con mayor riesgo relativo. El segundo, 
coincidía con una unidad veterinaria de riesgo relativo elevado.  
Los resultados obtenidos en esta Tesis demuestran que un muestreo basado 
únicamente en la abundancia de aves acuáticas silvestres no sirve para 





contrario un buen sistema de detección precoz debería estar basado en el 
empleo de metodologías como el análisis de riesgo y el análisis espacial, que 
consideran tanto la incidencia de la enfermedad como la información biológica 






The intercontinental spread of H5N1 highly pathogenic avian influenza (H5N1 
HPAI) at the end of 2005 from Southeast Asia to Europe and Africa, reached 
an unprecedented spread causing for massive mortalities in birds, many of 
them wild species. Aquatic wild birds, natural reservoirs of influenza virus 
type A, were victims in Europe of an epidemic the first wave of which 
coincided with the autumn migration from Northeastern to Southwestern 
Europe. The spread of H5N1 HPAI among wild aquatic birds in Europe and the 
progressive and continuous detection of outbreaks increased the alarms 
leading to huge efforts in time, sampling and costs in avian influenza 
surveillance. 
Spain’s strategic situation in relation to the migratory flyways of these birds 
translates in an important population of wintering waterbirds. This fact, added 
to the representativeness of the avian production industry in Spain, increased 
the concern about the continuous spread of the disease and its possibility to 
reach our country. 
Previously, EFSA had published a qualitative assessment of the risk of 
introduction of AI by migratory birds in Europe, which we took as a starting 
point in our investigations. Within this framework, a semiquantitative model 
was developed for Spain based on data from our own country, on our birds 
and farms, selecting the information relative to migration season, behaviour 
and bird movement of aquatic bird species. The result, expressed by 
provinces, allows obtaining a first level identification of the risk of introduction 
and its consequences by type of avian production. 
Once the information was processed and analyzed, a more complex but also 
more precise methodology was raised to assess the risk of introduction by 
migratory water birds through a spatial quantitative analysis. The detailed 
analysis of the Migratory Species Office’s (MARM) database of wild birds’ 
movements and the use of spatial epidemiology techniques allowed 
estimating a relative risk of introduction for each of the Spanish veterinary 






Among the most noteworthy results, both methods identified the Southwest 
corner of Spain as the area with the highest relative risk of introduction of 
wild wintering waterbirds. Together with the Northeastern region, they 
represent the areas in which the local impact of the introduction of H5N1 
HPAI, estimated with the semiquantitative method, would be higher, that 
could be because of their importance as wintering sites but also because of 
the spatial distribution of certain outdoor avian production systems. With the 
quantitative spatial model, there is also a northern higher risk area 
corresponding to the provinces of Alava, La Rioja, Soria and to some of the 
veterinary units of Zaragoza and Huesca mainly.  
Another interesting result is the high risk index identified for aquatic wild birds 
such as Larus ridibundus, Anser anser or Anas crecca which can help to target 
surveillance sampling towards those areas in which these species are 
abundant during the wintering period. However, the scientific knowledge 
about the disease in wild birds is still limited, and of the 3 species mentioned, 
for the moment, only Anas crecca has been pointed as a possible spreader of 
AI virus, increasing the importance of this species for surveillance. 
Results were also obtained for the assessment of the wild bird surveillance 
efforts in the European Union (EU) during 2005-2007. In both Spain and The 
Netherlands, the number of wild birds sampled was apparently much higher 
than its probability of H5N1 HPAI occurrence compared with other EU 
countries. However, results at the veterinary unit level revealed that this 
apparent oversampling was concentrated in specific areas, while others were 
completely neglected.  
The two AI outbreaks occurred in Spain, one in a H5N1 HPAI positive crested 
grebe (Podiceps cristatus) in 2006 in Salburua (Vitoria), and another more 
recent one in a layer hen farm positive to H7N7 HPAI in Almoguera 
(Guadalajara) in October 2009, have allowed the validation of our results. The 
former was located in one of the areas at higher relative risk of introduction, 
while the latter was in a high relative risk area. 
The results obtained in this Thesis demonstrate that a sampling scheme based 
only on the abundance of aquatic wild birds is not enough to early detect the 
circulation of a specific subtype. On the contrary, an efficient early detection 





spatial analysis techniques that consider both the disease incidence as well as 
the biological information of vectors, wild birds in this case, which is in 
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ANEXO 2. BASES DE DATOS 
2.1. MAPAS DE LAS PRINCIPALES RUTAS MIGRATORIAS 











2.2. MAPA DE LOS PRINCIPALES HUMEDALES DE 








2.3. TABLA DE SELECCIÓN DE ESPECIES (A PARTIR DE 
NOTIFICACIONES DE LA OIE, ATLAS DE DISTRIBUCIÓN 





























Anas clypeata  Med > Atl >Af X G P  









Anser anser  Atl  G P  
Anas crecca  Med > Atl > Af X G P  
Anas penelope Med > Atl  X G P  
Calidris alpina  Atl  G S  
Phalacrocorax 
carbo 












Med > Atl  X P Francia  Febrero 
06 













Anas strepera  Med > Atl  X G P  
Anas acuta  Atl =Med >Af X G P Eslovenia  Febrero 
06 
Netta rufina  Med  G P  
Recurvirostra 
avoceta 
Atl  G S  
Calidris minuta Atl  G S  
Pluvialis 
squatorola 
Atl > Med oriental X G S  
Tachybaptus 
ruficollis 
Med  G P  











Atl  G S  
Podiceps 
cristatus 
Atl  G P España  Julio 06
Podiceps 
nigricollis 
Med > Atl  X G P  
Himantopus 
himantopus 
Af  G S  
Charadrius 
alexandrinus 
Af  G S  
Tringa totanus Atl > Med  G S  
Larus ridibundus Atl  MG S/P  
Larus cachinans Atl=Med  MG P  
Larus fuscus  Atl  MG P  
ESCENARIOS: Atl: Atlántico; Med: Mediterráneo; Af: Africano; GREGARISMO: G: GregarioMG: Muy gregario; CARACTERÍSTICAS 






2.4. DISTRIBUCIÓN DE LAS ESPECIES SILVESTRES 
CONSIDERADAS EN EL ESTUDIO EN ESPAÑA (SEO 
BIRDLIFE) Y PRINCIPALES MOVIMIENTOS (OEM, 
MARM) 
A continuación se muestra la distribución y abundancia en España de las 
especies consideradas en esta Tesis, junto con información acerca de las 
anillas recuperadas cuyo origen estuviera fuera de España, incluyendo la 
distancia máxima registrada en las bases de datos del MARM. La información 
de los cuadros se ha clasificado por colores, de manera que la información de 
las aves pertenecientes a los órdenes Anseriformes y Charadriiformes aparece 















































































2.5. DISTRIBUCIÓN DE LAS ESPECIES PRODUCTIVAS 






















Al ser una enfermedad de declaración obligatoria, su control y prevención 
están regulados por legislación tanto internacional como comunitaria y 
nacional. La utilizada en esta Tesis comprende: 
º Real Decreto 1025/1993, transpuesto a partir de la Directiva del Consejo 
92/40/CEE, derogada por la 2005/94/EC, que establece las medidas para el 
control de la GA.   
º Decisiones de la Comisión: 
- Decisión de la Comisión 2004/450/CE, de 29 de abril de 2004 por la 
que se establecen los requisitos normativos relativos al contenido de 
las solicitudes de  financiación comunitaria para los programas de 
erradicación, seguimiento y control de las  enfermedades de los 
animales  
- Decisión de la Comisión 2005/464/CE, de 21 de junio de 2005, sobre 
la aplicación de programas de control de la influenza aviar en las aves 
de corral y las aves silvestres de los Estados Miembros. 
- Decisión de la Comisión 2005/726/CE, de 17 de octubre de 2005, por 
la que se modifica la Decisión 2005/464/CE sobre la aplicación de 
programas de control de la influenza aviar en las aves de corral y las 
aves silvestres de los Estados Miembros. 
- Decisión 2005/734/CE, de 19 de octubre de 2005, por la que se 
establecen medidas de bioseguridad para reducir el riesgo de 
transmisión de gripe aviar altamente patógena causada por el subtipo 
H5N1 del virus A de la gripe de aves silvestres a aves de corral y otras 
aves cautivas, y establecer un sistema de detección precoz en las 
zonas de especial riesgo  
- Decisión de la Comisión 2006/101/CE, de 6 de febrero de 2006, sobre 
la realización de programas de vigilancia de la influenza aviar en aves 





- Decisión de la Comisión 2006/147/CE, de 24 de febrero de 2006, 
relativa a la introducción de la vacunación preventiva contra la gripe 
aviar altamente patógena H5N1 y a disposiciones al respecto para el 
transporte en los Países Bajos 
- Decisión de la Comisión 2006/148/CE,  de 24 de febrero de 2006 , 
relativa a la introducción de la vacunación preventiva contra la gripe 
aviar altamente patógena H5N1 y a disposiciones al respecto para el 
transporte en Francia 
- Decisión de la Comisión 2006/437/CE, de 4 de agosto de 2006, por la 
que se aprueba un manual de diagnóstico de la gripe aviar, conforme a 
lo dispuesto en la Directiva 2005/94/CE del Consejo  
- Decisión de la Comisión 2006/438/CE de 27 de junio de 2006, por la 
que se modifica la Decisión 2006/148/CE, relativa a la introducción de 
la vacunación preventiva contra la gripe aviar altamente patógena 
H5N1 y a disposiciones al respecto para el transporte en Francia 
- Decisión de la Comisión 2006/474/CE, de 6 de julio de 2006, relativa a 
las medidas para impedir la propagación de la gripe aviar altamente 
patógena causada por el virus A de subtipo H5N1 a las aves que se 
encuentren en los parques zoológicos y en los organismos, institutos o 
centros oficialmente autorizados de los Estados miembros y por la que 
se deroga la Decisión 2005/744/CE 
- Decisión de la Comisión 2007/268/CE, de 13 de abril de 2007 relativa 
a la realización de programas de vigilancia de la influenza aviar en 
aves de corral y aves silvestres en los Estados miembros 
(recientemente modificada por la 2009/437/CE) 
ºÓrdenes APA: 
- Orden APA/571/2006, de 2 de marzo, por la que se establecen 
medidas específicas de protección en relación con la influenza aviar. 
(Vigente hasta el 17 de junio de 2006)  
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